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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely MADPEGTEGE....... GTGCNGWFLVEAIVEKKTGD.QISEDEDEDA.EDT.GSDLVDFIDDSV.ITN.QAER

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

—-NQ---E-......owmememn F-r--e-Re-=-.|--D--P--V.-S.-L-M--—--N--.SQV.EGQ. 61
DTl o-Sor-Smree-RT-EN. T--D----NV..~-S-L----V---R.-IP.TNQ. 60
~-DT-m.......-L-S---C-=--D-T-EN.A--D----NV.D-S.-L-----V-N-TV-H..TKQ. 60
-D-TS----C...SE.LERAG---M---~-DRR---.TV-S- . DEE.~-G .-E-------- RP.VG..DGQ. 62
-D-TS----DEC..SE.LERAG---M-----DRR---.KP-S-----EDA-E.-E-F------RP.VG..DGQ. 65
-D-NT----GAC..SE.SERAG---I-----DRR---.P--S-D--EE.DEA.-E-F-----TR.SLG.DGQ. 65
~--NS-----EEDCSE.AERAG---M-----DRR---.T--S--..-E.--E.-E-M-----RP.-G..DGQ. 64
--S----SGDG.. TEAAERAG-+-----V-DRT--Y.-V-S--EDNS.|--.-E-------TRR.PG..DGQ. 65
-E-S---D-TE....ED-CRAG---H----I..TH-QR-V-S---~-E.TE-.-E--.---NR-.PG..DGQ. 61
-E-S—--D-TE....ED-CRAG---H----..TH-QR-V-S-----C.TE-.-E-V.---NR-.PG..DGQ. 61
-E-S—--D-TD....ED-CRAG---H----|.. TH-QS-V-S---~-E. TE-.RE--.---NR-.PG..DGQ. 61
--C---NE-.......-R--T---S------H--.T--D--TDNS.S----|G----S.-SD.Y--Q 61
S GRY  T Y N~ — NV-D----N-.D--.~--IN---SETS-CS.--Q 62
63
61
63
-M--C---Q-----Re--=.T--D--S-EE.NE-.DT-VDG---NTL.-N-T-ED- 63
63
63
. 63
~NC---D-D.... i R — . 63
--NC---D-D.. 63
—-Se--D-....... . T--. TTT-CV.-- 63
-DS---DV.......-S--Srwree-V/-D-Qrmr VN ormemmen |--S.-Y-M----N-T-.VSE.HE-L 63
-SP---DG.......-A=-S=-V/o=-V/-D-Q--. AV---=-EDI--S..-F-Ml----N--.VAEEHV-L 64
SN N~ u— Y---V-rmeme A--D--N-ND.S--.-E---—--VNDNDYLT.---T 64
w--A--DEG.....E.--ermemv F---V-SRR--.PV----N--D.C-R.-E-M----N-TD.-L-I---T 64
----- NCNVYN-.---A 63
N.-N-E---H 63
----- MENSI.--DT 63
------ QS-T.—-A 63
VAR, RS NN SRS v, VAR W, S TC.GSV.-TGD 60
--DS---N-......-S--Tem-Memme-QHP--T ==-De-EV.~-S .- Y -Memmremn N.--..HNSL 61
—-DS---N- . RS VA Y N— RH.--..-NSV 61
—-NT--. RP.--..HNSM 59
NT--... . RP.--..HNSM 59
~EDT--NN-.......~-Se-w-=-V=-RT-Q.~-D--~-TV..-S.-L-M------ RP.--..HNSV 61
—-NT--DNK.......~-=-Sr=r-rms-DR-=-E.E--D----TV. S -L-M------ RC.--..HNSL 61
- SGNW-.........~.R-S---Ne--m-Remox A-PA--NY-G.D--ED-EMG----NAH.-S-IYSQQ 61
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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely ETAQALLNAQEAQADAAAVQALKRKYLGSPYV.SPLSNIEPSVENDLSPRLDAIKLNRGSKKAKRRLF...ELP 132

HPV54 -NP----H--QL--VE--- Q|- ~-VA-S--C--K------G--S-G-R-A-----DK.AQ 132
HPV32 LK----=-R-Q-H--KE------- L-----E.--A-DLQE-INKE-----GGLQ-C---QG-----QSL-NR 133
HPV42 VH---<-K-Q-H-QE------- L----E.--V-DSQH-ID-E----GGLT-C-—-QG-—----QSL-NR 133
HPV3 -V--E--LQ-A-AD-DVE--TV---FAP---F.--VCV.H--l--E---------- G-QTS--. 131

HPV28 -V--E--LQ-A-AD-DV----V--FAP---F --VCM.Q--l--E---------G-Q-GT----..Q- 134

HPV10 V=-E-FQQ-T-AD-DV---TV---FAP---F --VCE.QA-l-HE----------G-Q-A---==-..-= 134

HPV29 V=-E--LQ-A-AD-DE--HTV---FAP---F.--V/CV. .--|-HE--------- G-Q-S-----..Q- 132

HPV61 VPL--FVQ-N--D---Trmemem- TC--AS.-TCV...SL-DSE LEQ 131
HPV2a -IPLQ-YAQ-T--D-E-T--—---FVA--L..-AC-....Cl S---K-E--—-—ET.-P- 128

HPV27 IPLQ-YTQ-I--D-E-T------FVA--L..-AC-....Cl----ecen- S--K-E---ET.-P- 128

HPV57 -VPLQ-YAQ-I--D-E-T-----FVA--L..-AC-....CI S--K-E---—ET.-P- 128

HPV26 “VT---FQ--QK--NTK--RN----L---QN..---QD..ITNQHRQQSDSQQNTHQVNNSQ--AVDS..V- 129
HPV51 «--R--FQ---L--NKE--HQ----F-V--RS.--GD..ITNQ-NTHSHSQ-....NESQV---LDS..Y- 126
HPV30 <--Q--H--NTY--TQTLHN NQQFVC-E..GV--IIDT.DVA 118

HPV53 - Q-H-XNTH--TQTL-K------- L..GDlweveee... NQQTVC-E.AV-—IDT.-V- 116

HPV56 -XS-Q--QV-T-H--KQTL-K----IA--L..RDI- ..NQQTVC-E..GV--ILSD-Q 118
HPV66 -Q--QV-T-H---QTL-K--=-l-L..-Dl-............... NQQTVY-E.EV-—I..LSE 116

HPV18 - FH---VHN--QVLHV----FA-GSTEN---GE.RLE-DTE-----QE-S--S-Q------..TIS 133
HPV45 - FH---V-N--QVLHL----FA-GSKEN---GE.QL--DT------QE-S--S-H---_.TIS 133
HPV39 <--V--HM----R--Q--R------TD-SGDTR-YG.. KK-GRNTRGT-QE-S--VS-TQ- TQTVYS..V- 131
HPV68ME180  ----V---M-Q--R--QT-R-----TD-IES.-A.......... KSP-QE......... LSXMEVET.... 113

HPV70 «--V-Y-M----R--QS-R-----G--NLNK--CAK.P-G-HREQRVT-QELPV-ICN-Q--TNVYS.V- 133
HPV59 - F-V----R--REMHV----FGC-IEN.-SEK... AAAGKKAKSP-QE-SV-VNHP-V---I..TV- 130
HPV7 SN----H--QT C---VELCE-----I.=-- ~-|QCS+-+-DGr-----H-=-G G- - ERL-QR 134
HPV40 SN-----HV-QTC----DLCE-----l. == <-IQY S--IDG-----H--R-GG-.Q---QRV-QR 135
HPV16 w--H--FT----KQHRD---V----m-- L..-DI-...GC-D-NI---K--CIEKQ-RA-----..-SE 130
HPV35h - FH---E-THKE---V-----AS--L..-SV-...LC-N-NI----K--CIENKNTA------... 130

HPV31 - FH---EEH-E---V-----V-—-L..-DI-...SC-DYNI---K--CIENN=-T=-= .- 129

HPV52 -A-R--F----GED-LH--S-V---FTS--E..-AGQ...DG--KHG---AKH-CV-TECVLP--KPC..HVE 129
HPV33 -A-R--F-I--GED-LN--C-----FAACSQ..-AAE...DV-DRAAN-CRTS-NK-KECTYR-KID..~-E 129
HPV58 -A-R=-F-V--GVD-IN--C---—-FAACSE..-AVE...DC-DRAANVCVSWKYK-KECTHR-KII..-E 129
RhPV1 -APG---H---T--H-E---V---FV-=-A-.--G-YN-C-DR------NE-S--Q--GQ------....- 129

HPV6D - oe-F-Re=-DTHY-T--D-eneemeeee ~INT-AEA--SE |- T-QP--V--—-QTR-T 133

HPV11 - =e-F-Re=-D-HY-T--D-rermemenv ~1-VANA--SE|-------- TTQP--V--—ETR-T 133

HPV44 < zmem-E--D-HY----D seeee-QA--Crl------T-S-QP--V--—--DRP--T 131

HPV55 - ~---KEA--C-|--------8-QP--V--—ERP--T 131

HPV13 -. -GHV-Q--DC-l--------- S-N---V--—-QSR-IT 133

PCPV1 SR S WS S E— ~-GH--Q---C-l---N--Q-S-KP--V--—-QSR-IT 133

HPV34 -l-=-YHS-QVN--NE-IRV----FA--AGS.--D-...KRH-LKHKQ-SPH-LTI-DTNTTSTH-L.C-EQ 129

II-E1-3
AUG 96



E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely DSGYGNT.EVETEQG.TQVE.......omverererrrrerree. GNGGG...EG....CGG..GGN 163
HPV54 PPPN-H-.D--AA. ..o oo V-TE-...TD....ETE..... 156

HPV32 - YS.—IR-..E-— NGH-A....P.....D-S..M-- 162

HPV42 e YS. VO, HGH-A..V...H-T.M-- 162

HPV3 e Q-.Q-D--S-PK--QDICKTS... ..QQDGCQ-ADE-...R-.....RNV..--- 175
HPV28 - Q-.Q-D--S-PL--QDICETG....oorrevernn.. TQDGRQDADE-...S-.....RNV..-—- 178
HPV10 - Q-.Q-D--S-PK--QGSSETQDGRQDDDEGSVVQSTLDTGNQNGRQN-DE-...S-.....RNV..-EH
HPV29 e Q-.Q-D-DT-PS--QDGCET......ovvrrerern.. GDQNGRQQYK...--.....S-TKD-E- 176
HPV6L - H-.Q--IGASES-P.oovererereerersrrsrr. -DAQH....E ..... G--.ESV 162

HPV2a QMVWVGT....P-... ) = SQ-..-RP 156

HPV27 s QMVVGT...P oo EVT-D.c-N..o SE-.-RP 156

HPV57  ——-- QMVVGT...Posverercrseerseersrcenni EVT-E...DN. ... SQ-..-RP 156

HPV26 N--.LPS 158

R/ A—— WY/ =5 ;T 5 S o T X NI -'o WO NSV..... 155

HPV30 150

HPV53 - LEXV-AT.Q--QEQY eovvorerorrrrrrrroreoe .KE..... . 152
HPV56 -LETL-TP.E--D .

HPV66

HPV18

HPV45

HPV39

HPV68ME180 134

HPV70 167

HPV59 160

HPV7 164

HPV40 165

HPV16 166
HPV35h } 160

HPV31 LS N 157

HPV52  --S.--AQ-MAD--D....crrrererrrerrererrerrenn ON-DWQOSNS.....SQS.S-V 164
HPV33 ...SQON-DT..NL....NDL.ESS 162

HPV58 'SQN-DA..DL....NDS..ESS 162

RhPV1 -G--Q...DV....QA-..... 156

HPV6b ... KH-VP...E....N-..D-Q 163

HPVIL o YSio-AA oo KH-DP....E....N--..D-Q 161

HPV44 . 160

HPV55 160

HPV13 ND....--.. 163

PCPV1 By RH-EPE..N-.....--..~-H 165

HPV34 - R -P--C...LQ.....STS..SS- 159
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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely ..... GGS.E......ESRGGVDG.E.DSENST..ES.....PTTQ..ILELLKCSNLKATLLGKFKELYGLSF 214
HPV54 202
HPV32 212

HPV42 213

HPV3 vveenmE-A-G--.-ESQTE-V..QTD....T-ACG.V-Al--A--H---------- QF--G- 229
HPV28 ... --Q.-......-.E-A-G--.-ESQTQGV..QTD....KAACG.V-AI-RA--Q---------- QF--G- 232
HPV10 eveemE-A-G--.- E-DLQS..T-T...GKGAGG.VV-I-RA--K----------QF--GY 251
HPV29 ... -SQ.-......-E-A-G--.-ESQPL--..-TE....KGACG.V-SI--A--Q----------QF--GY 230
HPV61L ... QEA.--......-E---G--.-AEATGNQ..-TQ...AQEQAAD---VF-V-----K--Y---D-F--A- 218
HPV2a ..-E-Q-G--.-A-LTVH-P.Q-G....TDAAGSV-T--RS-------- S---D-F-VG- 213
HPV27 ... VEDK-......-E-Q-G--.-A-LTVQ-P.Q-G.... TDAAGSV-T--RS--------S-----F-VGY 213
HPV57 .. VDVR-......-E-Q-G--.-A-LTVH-P.Q-G.... TDAAGSV-T---S-------- S---mes VGY 213
HPV26 ... VC-.Q.....GGSNASV..-.-IDVD-H.UN.....SV--..-C-------V--A--S---TV--V-- 209
HPV51T C-S--GSV.M.-V-.T-..--CA..NVELNS.-C-V--S--A----MA------- Y 205
HPV30 T...SVC-.R......-NSIEA-..S.-MDIGA..T......-PQ-..-Q----S--VQ-K-CY -----F-IP- 201
HPV53 H...SVC-RD......G-I-SGSD.M.-VDRQD..IM.....-LQ-..-QDI-----VQ-K-YC---DIF-IP- 206
HPV56 ... ---.QNSTYSNN-EDS-IH.M.-IDRNN..-T.....--Q-..LQD-F-S---QGK-YY----V--IP- 206
HPV66 ... ---.QNS...NC-EHS-SN.M.-IDTNM..-T.....--H-..LQ--F-S--VQGR-HF----V--VPY 200
HPV18 EAIDN--T.-......GNNSS--..G.T-D--NL.-NVNPQCTIA-..LKD---VN-KQGAM-AV--DT----- 226
HPV45 L. VH-.T......Q-S--DSS.D.NA--VD..PHC....SI-E..LK---QA--K--AM-AV--D|----- 212
HPV39 ... --VR......-ECSS--S.Al----QDP K-.....--A-..-KL--QSN-K--AM-TQ---T----- 216
HPV68ME180 ..... -D-IR......-DCSS--S.Al----QDP.K- -..LKV--Q-N-K--AM-TE--KV----- 188
HPV7O ... ---IR......-ECSS--S.Al----QDP.Q-.....--A-..LKTV-QAN-Q--I--SQ--HT---A- 221
HPV59 ... CSDSQ......IDCSDSSN.M.-V--IVP.T-.....--N-..L-Q--HSK-K--AMY A---------- 213
HPV? L. -RAAT.....VETEA-EVL-ES-DVIQ..QLS....-R--..VV--F--KD-N-K-C--- 219
HPV40 ... -RV.T.....TDEAEAV..-.VV-DGSH.VIDH.CS-R--..LI--F--KD-N-K-Y--------VG- 220
HPV16 Y-S-SGG..-GV--RH-ICQT.....-L-N..--NV--T--A--AM-A------- V-- 219
HPV35h dos T-S..5-......-RHD..-T.....--RD..-IQI-----AN-AM-A-----F-I-- 205

HPV31 SD-TH.....--REN..-T.....--RN..--QV--T--G--AM--------- V-- 199

HPV52 SDVSCTSI.-.-N-ENS..NR.....TLKS..-QNIMCENSI-T-V-F----T--V-- 215
HPV33 D..... D-EVSCE..T.NVD.-C..-NV....TLQE..-SNV-HS--T--NI-Y----A--I-- 212
HPV58 ... -VG.A......S-DVSSE..T.-VD.-C..NTV....-LQN..-SNI-HN--T-----Y----A--V-- 212
RhPVL ... -K.-.....NT-PDDG....... GGD..A........ - R----=e--- S---SV--V-- 195

HPV6b EK.DT-RD.I......-GEEHTEA.-. APT--VR.-H.....AG-AG.------- KD-R-A------- CF---- 220
HPV11I ... ERD.TGRDIEG-GVEHREA.-. AVDD--R.-H.....AD-SG.------- KDIRS--H----DCF---- 220
HPV44 .. -RD.T......-GVEQ-ET.-.VQTH-NTQQH....TG-TR.V------ K-IR 214
HPV55 L. -RDT-......-GVEQ-ET.-.VQTH-DT.QLH....TE-TR.VV-----K-IR 215
HPV13 ... -RDK......-GE-Q-HT.-.VHTG-QIE-H.... TG-TR.V------ KDVR---Y----DC----- 217
PCPV1l ... -RD.K......-GE-Q-HT.-.VHTE-EL.-HH....TG-TR.V------ KDIR---H----QC----- 219
HPV34 ... N--.QMASPGETNS-SSSI.S.NMDIDM..--T....-I-D..-TNI--S--V-----A----V----Y 217
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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely TELVRPFKSDKTTCTDWVVAAFGVNPSVAEGFKTLIQPYCLYAHIQCLTCSWGMVLLMLIRYKCGKNRLTVAKG

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

MD-A------- Vermme o=l YHGITD----LE-H---G--W---RocemoL-T-Froemmeeen s-C 276
(] o MU - S— HH-l=---N---KAEA--T---Wo---Toecemmeeen FoeoeeT--S-- 286
GD---Q----8S---lemeH-l-=-N-=-KAD S Toe- W Tmoememoan FoeoeT--S-- 287
N--l-H--N--V-S----CV---Y CTL--S+--=---Q-E-----V-S-Q---TV-T-V-F-RA---E----- 303
Ne-l-H=-S=-V-Lox--CV=--Y CT Lol -w-2-Q-De---V-S-Q--TV--V--RA---E----- 306
N--l-H=---R-S-A----CV--F CT=-=-|-=-x-L-Deme-V-P-Q---TV---V---RA---E - 325
N---H---SR-A-V----CV=-Y CT - Q- L-E-er-V-P-Q---TV---V/---RA---E----- 304
Ge--Nere-S-G oo ICme- Y HA - AV-ooec| Voo | Qe Qe o Ve S-E--HS 292
Y---Q---S--A-A---C-Y=-YYA---L-K---HTQ-----VQ-S-----VF--L--N-A---DS-S-N 287
Y-r-Q---S-A-Ar=-Crm-Y Y Arroe|-Qeee-HT Qe Voemceeen VF--L--N-A--D--S-N 287
Y----Q---SR-A-A=---C--R-YYA----|-Q--~-HT Q----1Q-S-----VF--L--N-A---D--S-N 287
A-e-VmeoC-Ser-Comrm-AG S |-S--- Q- Yoer-N=-VIV---V-FT-A—T-IKNC 283
N----VeomeeeColer-CoLo=-§-M---NL---K-F-M-Y ----S-D--TIV----FS-A--T---C 279
Seen-T-x-S-C-H--| C-M--=-ETL--AL-I-KSQ-M-Y---meo- TVl omeme-Teoe K-S 275
Seee-T-+-S-C-H--IC-l---EHX--AL-1-KTQ-1-Y-M----T=-Vo|-Lo--T-K-IV-S 280
See-Toe-S-C-N--IC-le---ETL--AL--K-H-M-Y-M-----T--VIVM-----T---K-l--A 280
weeT2-§-C-N--IC-[----ETL--AL-ILK-Q-V-Y-M-------- AV/\V] Y J—— K-T-S 274
B Y N 3 P TR =T D-K--VLI-A-L--m-Smmemee 300
-D--N M-l=----T K-AT (oI RV N — 286
-D--T Acl--H-TI NK-A--T---S-DTKQ-VLI-- 290
262
295
287
HD---Q----Se-me-Y-Veree-Tl---H--LKGQA--L-T-WT--R------A-C---VA-—-E--VRQ 293
GD---Q----Se-r=YVeoeo-Tl---H--LKRQA--L-T-WTS-K-----A-C--V--—-E--VRQ 294
[E— N-S--C--Cl----LT--1-DSl---L-Q----L-=-S-Ac--=-V-L-Voee-E-IE-L 293
SL-w-Kemmecleoe-Seemec |- A-L-F-A--T-IE-L 279
M--l---Q-N-S--e--Coemen- TG T-omem- Le-e-C-L-S-Awcr-M---V-F--A--IE-L 273
~-NRSS----ClIGM--T------L-V/--=-S|---L-=---DR-VLI-Lr--F-ronmeev S-L 289
----- S----CITGY-IS----SL-V--KQHS--T-L----DR-lIl-L-~-FR-S----—L 286
----- S----CITGY-IS----SL-V--KQHSI-T-L---DR-ll--L---F=-S---—L 286
S--Seee-Re--A---G-Ar-HH----L-Q---F-Sremmeeenv D--VY--L-A-Fe-S-C 269
[o W — L----G-IHH-IS-A-QK~-E-LS----~-W--NA-----V-L-F-VN-S-S---RT 294
VD-l----R=-A----G--|HH--DA-QK+-E-LS-----W--NA------V---F-VN-S-C-—-RT 294
D-1-Q--r-em-Goeelme-HH--S-A-QN----VTT-S---W--NA----~-A-V-F-VN---C---RM 288
-D-1-Q--r---G=-l-=--HH--S-A-QN----V T T-S---W--NA------A-L-F-VN---C--RM 289
S5 WE— G------IHH--S-A-EK-M--L TT-M---W--NA------V---F-VN-S-C--RT 291
-D-1-Q---N----E--reeme-HH--S-A-EK----L TI-R---W--NE---L--V-L-F-VN---C---RT 293
M=---Y=---Q-Q--C-V=--Ax-L--SL-S-L TQ--xl-Lw------- IV-L-A-F--N-—---Q-L 201
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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely LSTLLNVPETQMLIEPPKLRSTAAALYWYRTGMSNISEVYGETPEWIQRQTVLQHSLADSQFDLSEMVQWAYDN 362

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

-GM---|-<--=--D--e-TP Q-L--A--IF-TP--LAc---|EY=-memenn K---H 350
Xenm-X--H 9
MCK---I-AN-L-----R-Q-V---l--F-A-l--A-V-T--wmememecVE-CF--T-N-Tomememeen 360
«-K o= TN-L-----R-Q-V---|--F-S-l--A-|-T-Dr--memec]-E-CF-Ax-N-Toormeneo 361
(S NS —— AP-----FK-SL--Co--Fr-ee--Voe-VG-A-EEA--S---Y-—-H 377
SH GP------K-A---C-D V---MVG-A-EEA--S------Y---H 380
--------- Seermeneene-GP-nea--K-S--SC-DrmemeneVer-MVG-AME-A--S--eee-H 399
SH SP---c--K-S=----D V-~-MVG-A-QEV--S------H 378
MGK---I--R --APC-------A-G-A V----VG-AMQEA--S--ML------- 366
[V M ¢S E— [ W N c —— V---LVG--ME-E--R--V--Y--H 361
[V A E— (S e  — V---LVG--ME-E--R--V-~-F---H 361
[V S E—— [EE W N c S—— V---LIG--ME-E--K--V---Y---H 361
o]y E— [ VeroF-KeLemen-To-Denen-Voo-Q-E--FD-AT---K---F-H 357
—--V-1-QS--F PV---Femel--NT T---Q-—-FE--T-E-Q-—F-H 353
«-SIV-r-SE---VQ---|--P-V---F-K-A--e-Dl--nmmemenen QI--FQ-C--E--K---F-- 349
-AS|----TE=-V/Q---l--P-V-=-F-K-S|----D+--S-----E---Q----FE-C--E--K--—-F-- 354
«-Sl-=-QE-<-Q-w-|--P-V-r-F-K-Ar-e-D-r-D-emermeneQurme-Qern-E--Komen-Fee 354
] I | S o NN - B VAN X . N Q----Q-N--E--K--F-- 348
----- (SIS QTNN g WS o< AU NI V N » NS P [N e » M NS S 7 7'
----- [ GRSV 2 --S-Demreee-L-ll--GID--N----D----F-- 360
----- H---SCo-Le--e-PV--- V-T-D----e-L-|--GID--V----D-——-F-- 364
----- H--DSC--LQ------PV-seroemeeloeer-C-Doree-K-L-l--GID--V--=-D----F-- 336
-K--H---SC P S-TereemeoLoel--GID--V----D--—-F-- 369
---H--D-C GV : L-ll--GVD--Vememec--F- 361
~AKM-=--DN-LMVQ----Q-S---F-F-5--G-G---S-T----AK--M-E-F-EA--S-TQ-------- 367
«-KM----DN-I-VQ----Q-PP~--F-F-A--G-G+--S-T----AK+-M-E--F-T--S-TD-------- 368
--K--C-SPMC-M K- D FN-CT-E--Q-------- 367
--K--CISAAS---Q------P=-r--FK-Ar------D FN-A 353
-EK--CISTNC---Q D E FN-TT----Q-nemenen 347
M-Q---l--H-V ATC L Te-r-EQ-----—-FDN-I--FG------H 363
M-N--Sl---C-V-rmrmenv QTC----F--Ac--s-D-Q-T-----D-Lor----FN-Nl--ermrmeeeee 360
M-N=-Sl---Crl---x--=-Q-Crer-F-Ar-x--D-Q-T--w=-D-Lor-e--FN-Dl-emeelcmenv 360
M------Q--H A (VA S TS N — H 343
-A-l--N 1Q-GV-rmr-Fmeel-A-Tol--Arme- Toen | E-GmemmeK T oo 368
-Gooel--NH=-e--|Q-GVR --<-Fne |- AT+ Acee-Tmec| Eomeneee & p— 368
MA-R--I--DH 362
MA-R--I--DH 363
-A-Fe-le-DH-----1Q-SV--er-Forcl-Acl-Toemee-K oo VE-G--N=-K-Toreee 365
~Acw-l=-DH=-<-=-|Q-SV----F=-SL-A-|- T-mee- A== IVE-GormemeK - Toeoeoens 367
-HG----TQEY-----R---PCr-rern-SLme-TV--VemeKme-VoreE-CrmeneQ-e-F=- 365
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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely DITDESDIAFEYAQLADVDSNAAAFLKSNCQAKYVKDCATMCRHYKRAEKRQMSMSQWIKFRCSKVDDGGDWKP

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

NYI-D-l--L---Krol-Ernenr-Grmemmmene-Grnennel--Q-M--T-----H--DL-EEE-E--E 424
- -RIW-Y---R y AC AA--T----SX 69
-L-ED----Y---R--T Gl-----K-QMKR---P----H-SERTG-N---R- 434
B YR VAN - - S GV-----K-QM-R---GA---H-SA-IG-S---- 435
------ TL-Y---LQ--T-A--e-Acmmrmeme-AC------G-QAR-N--E----GD-IQGD--—-- 451
------ ML----Lo-T-Acrmm-Seemermrme-ACH-----G-QAR-N--E--W--GD--QGD----- 454
------ TL-Y---LI--T Semee-L-AC G-QAR---E--W--GD--QGD--- 473
----- GTL-Y--LI A AC G-QAR----E--R--SN--QGE---—- 452
------ VL-Y---L-GNE-P------A-rmemecl-Al---K--R---QAK-T-A---TH-GR--A-T--—-A 440
~VE--VL AN AV RE T--GN--SEE----- 435
—VE--VL AN AV RA T--GN--LEE----- 435
------ AL YN N .\V} RE T--G--ISEE--—-- 435
S S G T----Q--S-C---LQY-—IEE-S-E 431
EVL-D-E---He--—I G--A-~----QRKSL--A--RY--DRAK--N-RE 427
VDY QM Gl QQQ--N-K--THl--E-—R- 423
EV--D-Q--H Q----M Gl QQQ--N-Kem--HVmemmememene 428
EV--D-Q---Q--rmrmemenv (o S E— [c]— QQQ--N-C----Hl---T-E------ 428
EV--D-Q---L-wmerl---Q---=-M Gl QQQ--N-C----Hl-----E-eneev 422
(S T N Le-we-K=-R--Q---N-s-=-Ro---|-E--—-R- 448
-L-----M--Q-----CN LV Q----Ne--oe-Yemeel-E---R- 434
[ — N--M---CN K----Q C-E-—R- 438
Q----P C-E-—R 409
-V-ED----YG--L---SN R Q-K--T-A~-R---D-C--R- 443
~Leeee-Y-=-LI--SN LV Q W--D-|EE------ 435
GH-=-CE--YY+--|-l-A---=---N--=-R---A--K--RL--M-R---AD---H-GE-.C-E----- 440
GH---CE--YY--Ros--Anemenene N-----R---S--K--RL--M-R---AE---H-GE-.C-E----- 441
~V-D-E--YK K Y--DR Q a4
-F1-D---YK--n- E-T-----R--E---D--RD 427
“VM-D-E--YK=-ere-SermeCormrneSrenlene (R G---S--D--S-E—RD 421

S, MRV S RKH-NIG--QY--DRI-----R- 437
EL--D---YY------SN=nemmmene Seevl-ee-Glemene-Kor-K--1G--QS--E-TN---N-R- 434
S N V" G T - 20 U M ¢ Y A— G-T-G---QS-—-E-TN--N-R- 434
-F--D-V--Y----GI A RQ-T--e-Q-E-T-—-R- 417
w-CE--E-mrme-RG-Form-Re-N--Memmememcmcnees H--M-K--IK----H-G--IEGT-N--- 442

«-CE--E------RG-F----R---N--M-- -H--MKK--IK----Y-GT---SV-N--- 442
wKo--T--MKK-N-K-----S--FE-T-N--- 436
-K--T--MKK---K----—-S--YEET-N--- 437

w-K--N--MKK---K---TY-SK-IEEA-N--- 439

VT G S 7 = I N \ E—— K---N--MKK-T-N----H-SK-I-ET-N--- 441
---NDCE--YK--L--SE A G------A--RK--T----TH--DLI---N--H 439
1I-E1-8
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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

putative ATP binding
- <-

most-likely IVQFLRYQGVEFISFLSALKLFLKGTPKKNCIVIYGPPNTGKSYFGMSLIKFLQGTVISYVNSSSHFWLQPLAD 510

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

«-R-----H-D----Ml---Q--Q-l--H---L L----D----N-A---S--G-V-Lomrmrmemen-E-ee 498

K-l D-LT-M--F-K--HN[---S-L-LI-------- o N Y2 N S ¥ N DS 508
<-K-1-+-QID-LA-M--F-K+-HNI---S-L-L------- o SN \ . VU e ¥ DS 509
SV WSS O 8o W N Y SR , WSS N 5 V Ay S 525
-HD--+-P--C-F-T=-Q-l--S-L-F---AD------C---LR--G-V----A--N- 528
«-D----P--C-F-T=-Q-V--S-L-F---AD---=-C-+-LR--G-A---A-------—-SE 547
«-He-e--N-<-P=-C-F---Q-l--S-L-F---AD-----C---L=-MG-V----A--H--—----SE 526
Qo Y v/ W — V---S-M-F---SD---L-C---LN--G-A-cermememmee S 514
N U TR V. S VA . » SRS S I o Y ¢ 3 YUy N— S- 509
S TR /AN SNV SN S MRS ¢ SN WO c . N S— S- 509
w-Kee-Heoee Ve -A-F-S e Ve eemecFes AD- - C oL Q- G-A---Ax 509
AK=--F-H-N--Y--QV--Q----meHmemmemenmeee Q-A--F---M=-S--me-N--- E- 505
-AK=--=---N-M--IQMF-Q-------H--- 501
SN WA 7 S = S N 497
— 7SS o R N — C-A----N-FH-S-e-oemeHoememmen DN 502
---------- D--e-YFroe-Q-r-Ho-L-LCorrmre-C-Armren-Fo-See-Fer-Qme--DN 502
---------- D------YF--Q-s--H--L-LC--r-e--C-A=---N-F--§--F-Q---—--DN 496
-------- Ql---T--G--S L-FC--A F-H-l-Ac-For-ToeE--T- 522
R---E LL---A F-H----Al--F--N-----E---- 508
S S YN o MO V¥ E— Teee-Ee- 512
------------- T--C-F-E Q C---MH TeerE- 517
S—— y G VNN = S o 0 W [ A— H---N---—E--T- 509
~-KL-=--HIDI-V--A---KW-H-l-<-<--C-V=--D---Croe-MH-roel-Fo=-Co---S-V- 514
~-KL--=-HIDI-V--Ac--KW-Q-|-----C-V--D----Co---MH-M---|-----C-----S== 515
Y R— Me--T---Re-Q-l--w-LL--AA--w-Lw--Meoo-S - CFmeKomemmemee 515
<-R----Q-D-VA-----N--H-V=-oec LA 501
511
-Q--K-C---C--K----—-S- 508
-------- NI--TA--V-F-Q--Q-V---S-MLLC--Ac-------sc--H=-K-Cl-s--K-------S- 508
A-A [ (3 Y I \ —— 491
------ H-NI---P--TKF--W-H------A-V-=-De-r--Croo-Se-GroeHommeeeeV= 516
H-Nl---P---K---W-H------=-A-V=--D----C-C------G C T- 516
H-Nl-=-P--TK=-MW-H-------A-V=--D----C-C-----G CN 510
<NI=--P=-TK--MW-H-------A-V-=-D----C-C-----G CN 511
H-Nl---P---K=--W-H------=-A-V=--D----C-Cr------G CN 513
------ H-Nl------K---W-Q=-----A-V-D-=-M-C------G CN 515
-------- Q--VP--l-- Q|- Q-roemme-Dor-Hoe-MQ-M--Vemeoee-N----S-o- 513
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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely AKVALLDDATPQCWTYIDTYLRNALDGNPISIDRKHKALVQIKCPPLLITSNINPLKDDRWKYLHSRVTVFTFP

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

572

582
583
599
K 602
621
600
------ IV-Q-L 588
583
583
583

579
575
571
----- IH-LQ-L 576
ML-Q-Q 576

----- IS-K-E 570
596
582
L -M----G T--S-F-N-M-----Y Ac-L--Y-S-L-M-n-rmemenv T--VE----P--R--L--—K-- 586
weeMeo-G TS Fee-MosmememecLeoe-RH-lememeeleoe- T--VEEN=-P=-T-L - 591
M----T--VT-N--P--N--LM--K-- 583
we-M---V-SA--A-M--HM--L-----To-eme-S-AV-ememmLooenc | KH-CKY Q--Q-----E-- 588
we-M---V-AA=-G-M--HM=-L-----Toeee-P-AV-ememc Lo TQ-SKYQ--Q---Q--E-- 589
VA VRV - —— AGT-S--P---N-LV----- 589
L-VermemeL AG-----P-ee-Ve-H 575
TP--H-e-Noememeeees (VSR VAR V N p— Y\ T - N VA 569
B, SR VAVEN - S IL-T-T-AGT-P--P--—-LV--H-K 585
------- E---V--R-- L---T-AGT-S--P---L-E-K 582
<-LGMI=-V-AlS=---D-M=---s-D-x-VV=-Rero-Lemeo|ooe-T-AG=-S--P----L-—-E-N 582
M S--N Venee-N---M T-AGQ---M-----MV--—-E 565
---------- QP--l-M--M=-Lo---M-wmemen-TLoemeneeVoe-DIT-E-KY-o-T-=-T-- 590
---------- QP--<-M-<-M--L----M=----R=-TL---=-V-=-DIS-EEKY--rer-To= 590
weeeeV-QS--V-M-=-M--Loeo-MT-s-e-S-AL---o-[V-=--DIT-EEKY---C---L---- 584
weeeeeV-QS-V-M-=-M--Looe--MT----S-AL e [V---DIT-E-KY---Co--L-—- 585
wereeeeQS-V-Meo-Me-Leoee-MemmemeeS-AL ooV VDIT--K Y=Y TLo- 587
Teermeer-HS-G-M---M--L-----Me-eme-S-AL-w-e-V----DITTEEKY-~-Y-----K-- 589
SR E— YN - S MCL-----H-L T--KA--T----MK--—-S 587
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E1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

E2 cds start for HPV45 ->

E2 cds start, HPV18, 39 ->

E2 cds start, HPV51, 26, 6b,
11, 13, PCPV1, 34, 35h, RhPV1 ->

E2 cds start, HPV30, 53, 56, 31, 52, 16, 33, 58 ->

most-likely NPFPFDSNGNPVYELNDKNWKCFFSRTWSRLDL....QEEEDE.ENDGDTSQTFRCVPGQNTRTLR 645
HPV54 = W D-SN----S--K-S----A-N..DNDN-E- .-- --P-N-------KAS-PI..$ 633
HPV32 weeL-KemrmeVor-Eor-§e-Q-L-S-EF....~-Seor -EN---Grrmeeee TW--V..$ 642
HPV42 ST S we--8--Q-L--S-EF....--S--.-DY-E-G------TVV--V..$ 643
HPV3 -K--LTTQ-E-L-T---Q---S--Q-L-A--N-.... TDP--- -DN-N--EP----------- V.$ 659
HPV28 -K--LTTQ-E-L-T---Q-----R-L-A=-S-....TDPD--.-EN-NP-EP--------A---..$ 662
HPV10 --VTTQ-E-M-T---Q-----R-L-A--S-... . TDP-- -EH-NP-EP-------- A--1.$ 681
HPV29 C-LT-K-E---T---Q---S--Q-L-A--S-... TDPD--.-EN-EP-EP---------—- V.$ 660
HPV61 HKC-LN---D---T--NE---S--R-S-A-IEGSDQQE---E-.DE--V--RP------El--P-..$ 652
HPV2a <<--A-P-E-L-PI-NA------Q-S-----....NSP-EQ.DDN-N-GEP------DVA--V..$ 643
HPV27 w-=-A-P-E-L-PI-NA------Q-S-----....NSP-EQ.DDN-N--EP------DVA---..$ 643
HPV57 we=-A-P-E-L-PI-NA------Q-S-----....NSP--Q.-DN-N-GEP------DVA--V_.$ 643
HPV26 iy A-T-V---S---T-ee-- . E-DA-K.-- -EPLPA-K---E---L-..$ 638
HPV51 Tere-Ner-A--Tor-Eer-Neo-Toemmeee . EoeeoK oo 2-PMPP-K----E---L-..$ 634
HPV30 SR, S o S | V2SI —S— ....NND--K .-H--SMP-----—-E-S-LF..$ 631
HPV53 . 636
HPV56 636
HPV66 ~ ---L-N--r-ee-SNVeoroe-Eoemeee N-....DND--K..--N--S|P-----E---L-_.$ 630
HPV18 B N S— ---H...E---A DTE-NPFG--K--A---H-P-..$ 657
TS ¥ N ¥ S IR —— H...EDD--A.DTE-IPFG--K--T----P-..$ 643
HPV39 -A---Q- EK--C----....-QD---GD--EN-FT--K--T---I-.$ 647
HPV70 -A----Q-R--+-TI-N----8--QK--CK---....-QD---GD---N-|P--K--T-E-----..$ 652
HPV59 KL--K-R-=--Tl--R---=-E---C--=-N...E----A.DS--HPFAA-K--T-S-I---..$ 644
HPV7 e A----S-A--NS--K-LA-S-E-... -TT---.DG..E---AP-F-~-TWV---..$ 646
HPV40 we-Ace-e-A--NS--K-LA-S-E-....-TPG--.DG..ES--AP-F---TWV--V..$ 647
HPV16 ~  -E---E-creereeee-SerereeeSe . H-DooK oo 649
HPV35h 637
HPV31 J— . 629
HPV52  cer-Eeeeele-l-NE---Semmn CK---....1Q---K.---VDTG--K-SA-K---SI-S$ 647
HPV33 —e-E-er-Al-E---Smeemv CK---....|-=-K .~-H-GNIS--K-SA-E---S--S$ 644
HPV58 ~ woeo-AcemeKl--E-e-Smeeeev CK-G-....I----K.-=--GNIS--K-SA---P-HI-S$ 644
RhPV1 Q--Q <ore-ET.-S-CRA-K--A--L--V_.$ 625
HPVb - R---A---SNT----E-LS-S-....-DS---.-D.-SN--A----—-TVV---..$ 649
HPV11 w-Ace-S-Ace--E-LS-S-I....EDS---.-D.-SN--A------SVV--- .$ 649
HPV44 e R---AL-D-CET------A-LS-S-I....-TS--.DD.-N--A----—-TVV--V_$ 643
1Vl — R---AL-D-CES------A-LSTS--I....-TS---.DD.--N--A-----TVV--V..$ 644
HPV13 - Re--A---S-A-----T-LSAS--1....-DS---.DD.--N--A------TVV--V..$ 646
PCPV1I - R---A----C-A---=-A-LSAS--....-DS---. DD, ---A--—--TVV--V..$ 648
HPV34 creeeeeeee L-Q-TNE--A--TK---K---.... T-DD-K.-=-=-V---K--S-R-P--V..$ 647
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E1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

E7 end for HPV5 <-
<- E7 end for HPV15, 17, 9

<- E7 end for HPV4, 65, 19, 25, 14d, 47, 8, 12, 49
most-likely MADP..KGT......TSKEGCSDWCIL.EAECSD...LDNDLEKLFEE.DTDSDISDLIDDED.LEQGNSREL 59
HPV19 .
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38 .
HPV49 ---D..-- DP-----E F- DN--D---...-E----Q--D .SPK-N--N- LN--EDV ------ D- 61
HPV4 ---DN....FDL--NN.-Y-VH----T-...SIDT-DD-CD-SND--N--N----DV.VD----LA- 61
HPV65 ---...--—EN....FDL--S-.-Y-VH----T-...SIDT--D-CD-..S--NV-N----DV.VD----LA- 59
HPV48 ---H..---DNIDHNDVLD-SWCL.-T.----E-.....DT-VD----STN--VV-N-L--SESI|----E-S 64
HPV50 --EL..---DNN...SNV-IINELFDN.--V-D-.....DSFQE--D-STDE-T--N----SENVV----HA- 62
HPV60 ----N.--INSL...ELN--H-E-YVVT----IN...SLDTM-E----STDG-IV-N----SEE--E---LA- 66

most-likely FHQQESEESEEQLQKLKRKY.LSP.K....AVAQLSPRLESISLSPQQKSKRRLFAEQDSGLELT.....LTN 121
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVS
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23 .
HPV38 LC———R————L—V—Y————C.F——.—....——QE ————— Q-MNI-SEH------- V-mmomeee S.eimem 123
HPV49 LR---F---A--V------- B T Q-M-I--R-------- E-.------ SGLEQS--- 127

HPV4 YNA-IN-DCDNA-AH-----NK--EQ....---E---Q-QAVKIT-ERH------ Q..—IFE........ D 120
HPV65 YNAKITDDCDNAIAH-----NK--EQ....---E---Q-QAVKIT-ERN------ Q-.---

HPV48 DRC...IQ..-LKR--NVTP.E...-....QISE-----
HPV50 LNA-L---YDKD-VTV---FYAT-E-....LASD
HPV60 YNE-LT-DCNRAILA----LTKT-L-SQDRT--D------ AVTI---RQ
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E1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

most-likely EAEDVT...SEV....EVPALDSRPVA.EGGSG.LDIHYTLLLRSSNVKATLLAKFKEAFGVGFNELTRQFKS 185

HPV19 .immemeeQene GEQ--Dl---F-A---AN-NR-|-M----cmenen YD-eeeee 186
HPV25 oimmme-N-Qeoe 2~ Q--Dl--S-Axm-Ac-No-l-Momememmenn o J— 186

HPV20 ~  ---S..--..Eorenen Q-----HL-TV-mrmeEee-An-Henlemeee 187

HPV21 ~ -S.seeoeeee Q----AQL-TV----KE-=-A--N--|-M=----Fermem-Dmeneen 185

HPV14d ~ —-S..oe...coeeee oo 1T, o V2SN Xy NN IV BS—— [p J—

HPV5

HPV36

HPV47

HPV12

HPV8

HPV24 189
HPV15 ~Q-F-...QQT...L-—-T-VV-Q..GA K-.-G-VKD--.KCN----M M---Y-- 184
HPV17 ~L-QQTL-...Q--S-TG-V-AE.Q-VK-.-G-VKD-- KC--r-M--emermemn YMD--Y-- 191
HPV37 ---F-QQTL--...Q--S-SG-E-AD.Q-AK-.-G-VKD--.KC-----M M---Y-- 191
HPV9 L SE..TQ-...E---.NPPTT-.Q-TK-.-G-VKD- KH---=-V-M=---cneee A-eY-- 187
HPV22 weeL-...E--....==-SAPA-A-.Q-.GV.GSG---S--CN----V--G---D---SY--—-R- 190
HPV23 V--F-...Q-L....---SAPG-A-.Q--V-.-GHIES--.-CK-A--V--H----G--ISY --------- 189
HPV38 --S-...Q-L....-~-SAPA-A-.--DI- -GTVRD-- ---SR----S---DS---S-T----Y-- 186
HPV49 --TP..A-L...-—-ATPAEQ..G-QGE.GNL--KE-M-CN-SR-K--S-V--Y---Y=-A--Y-- 190
HPV4 --NSL...TQ-...-SES.QAG-SS.QD.G-.G--NLL--.Q---RR--M------WY--SY--l--IY-- 181
HPV65 ~-NSL...TQ-...-SNSQTGGNS..QD.G-.G--NLL--.QT--RR--M---~-DWY--SY--l--VY-- 180
HPV48 --SN-...1Q-D.SLL-QK.-AGNQ..N-.AE.CELN.Sl- --N-IR--V-C--DK---S-----S--- 176
HPV50 —N.....l-....Q-QD.--SN--.GNKN-.A-AELYS--H-N-RR-A--C---KY-IP---|--T--- 181
HPV60 ~TN.S...1-K...KV-SNSLESNE..S-TLV.VETD.SIF.-T-Rer-sceceo Y---AYGD---P-- 190
most-likely YKTCCNDWVISVYAVHDDLIESSKQLLQQHCDYIWVRGIGAMSLYLLCFKVGKSRETVHKLMTSMLNVHEQQI 258
HPV19 e Y IS V-I-QTA----F N-G--e--M-mee-K=- 259

HPV25 259

HPV20 260

HPV21 L : 258

HPV14d - H--L LK VAT —— N-G K- 260

HPV5 H----K---V/ F W NI T —— 261

HPV36 Hesme-H--V. F L----D A--N-G 259

HPV47 e H--V. F D YN\ TN, S— 260

HPV12 LA F g pE. N \ I S— Q- 259

1=V — Y/ Y, Vo — LS. g SN \ S — Q- 258

HPV24 [V Y7\ W NV ——— TEMS--F------A=-N-Q--IR-LV---Y-A-E-- 262
HPV15 Seee-RemL Tor-Q-E-Lmemerclen-Am-LHQ-PP-Crnenn-Nememenn LR-L-NL-Q-S-I-- 257
HPV17 Se-e-R---VTL-+-Q-E----r-re-Lo--A-~-LQHMSP-Cr-r-e-N---enoe SR-LMNI-Q-A-V-M 264
HPV37 Co--Re=-VTL--Q-E---mroe-L-=-Ac--L QHMPP-Cor-ro-N--emoeee FR-LMNL-Q-A-V-- 264
HPV9 N----Reme-Acn-Nemememnenen L---A---LHYMPP-C------N--rmene- CR-LSTL-Q-S-V-L 260
HPV22 N----KH--LAl--AK-E--DA--------- T-L-LQTFSP----C--N--emene- MR-LS--—-Q-N-NH- 263
HPV23 —--Se-LQTYTP----C--N-Ac--=--V-LI--QI--NH- 262
HPV38 N----HH--LA--AK=---DA-------- F---LQSFCP-----C--N-----D--VR-IATL-Q---NH- 259
HPV49 D----K----AA-G-REE-V--A----LN=-S-V-ININ-I-T------NHA----~-GR-LM-I-D-QLL-L 263
HPV4 D-S-SDN---VIFRAAVEVL----IV-K---T--Q-KIF-FSA--VQ--SA-----Q---C-1-IQ-Y-M 254
HPV65 D-S-SDN---VIFRAAVEVL----IV-----T--Q-KIF-FSA----Q--SA------Q--C---IQ-F-- 253
HPV48 D---TPN---TAIGIRE--RDAC-V-----VEFLEMICNDFSV-L-VE---T-N----L---C---AK-E-- 249
HPV50 N-S-TQN-I-V-F-CAE----A--TTM-N-VS-LQMITSDFSA--Il---AA------V--IN-L--TK-E-V 254
HPV60 DRS--EN-----C-AAEEV--A--TVM-----FLQ-ISY-FYA---VK--TA---D-IM--FSLT---Q---L 263
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E1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

most-likely LSEPPKLRSTAAALFWYKGSMGS.GYFTYGPYPDWIATQTIIGHQSA.EASTFDLSTMVQWAYDNNLLDEADI

HPV19 N C-.-G Q---L---N-.--S-ee-E-l--F-—-HM--S-- 330
HPV25 NV VS S N o S VA 330

HPV20 e [NVZm— A----A-SH----N-M-Q---V----T --A-en-E-l---F-H-Y--ees 331

HPV21 [ A---A [o RSNV Y. V 1. N R VA 329

HPV14d NV Ace--T M-H=--V=-=-T.=-NA--M-V--o-Fon-Y eoenen 331

HPVS e [ C---.-A-SH--enenn o S G 3 N = 332

HPV36 <Nomememe-Corm V=SeemmemeeQueL-NN- eoeeF-Qemen-F--Q-V=-G-- 330

HPV47 S N G - VIS NN o TN Y S VS - St

HPV12 wNosmememmeGoos -AceHTomeneHemoLooN- ooeme-FoAcee-Fo-Y-E-P-- 330

HPV8 S N G--T.-Tee-SeememeHemeLememe woee-F-Veere-FeeHFE-—- 329

HPV24  ceeeeeV/Semeeen SNA.AT--H-S--K--|E=-L----TG ~-A---M------F--D-TE--- 333
HPVI5S Aol Seemeee NPNV-AH.-E--E--M---M-N--T- --TQ-------- Y--E-SE-E- 328
HPV17  -A-ee-MLS-eeemes NPNV-AH.-E--E--L-~-M-N--T-.Q-TQ------|-F--—EY-Q-DE- 335
HPV37 ~-NPNV-AH.-E--E--M---M-N---- ~-TQ------|-Y----D-IN-DE- 335
HPV9 <-NPNV-AH,-A--E--L---L-N---- N-TQ------|-F---HEYF---T- 331
HPV22 -NPNV-AF.-E--E--M---M-H--T- DSVQ--—-E-I--—-QDYV--CT- 334
HPV23 NPNV-AF.-E--E--V---M-Q--T-.DSIQ----R-|------DH---CS- 333
HPV38  —ee-NeolPeeeemen LN-.NV-CF-EA----LS--M-Q--T-.DTLQ----R-l---—-DHI--SI- 330
HPV49 |Coemme-VVS=-Y--=---D-SV-AH..-A----VN--M-S--A-AD-MQ----E-|-----SD-T----- 335
HPV4 -CD------VPT--YF--HA-LT.ESSVF-QT-----K--LVS--A-TT-E--E--R--enen- YV--C- 326
HPV65 TD------VPT--YF--QA-LT.ES-VF-QT-----K--LVS--A-TT-E--E--K---ren--E-C- 325
HPV48 ~Croe-Kmeo=-YF=-KIITD.TC-K--TL-S-VSRL--VE--L-. S-D--S--E------- DFTE-SV 320
HPV50 -CD---IK-M---Y C--KVIAD.TCYK--DF------H-V-N--L-. T-DS-KF-D------- DM-—-A- 325
HPV60 MCD---S---PT--YF-RR-F-N.AS-|---F---L-KL-MLD-E--ASSEQ-E-AQ-I-F-—--TT-SE- 335
most-likely AYQYAKLAPEDSNAVAWLAHNNQAKFVRECAAMVRFYKRGEMKEMSMSEWIHTKINEVEGEGHWSDIVKFLRY
HPV19 N R K-Q YAR-H--D------T-A---- 403

HPV25 DN ST o N—— Yer-HereeQ--T--Q-- 403

HPV20 . N Re-----Sm--=-K-Q YAR S-Ac- 404

HPV21 RY---V-S------K-Q R T-Ams 402

VAT e —— S R g o SN— 23y T-Aemm 404

HPVS e R-----A VSN o M= O N l- 405

HPV36 ~R--R---=-A s K-Q-RD-------Y---H 403

HPV47 S - S — Y--ee-M-=-Y-K-Q-RD------Y-R-H------Q--S 404

HPV12 Q K-Q 403

HPV8 e A s Q-R--T--e-Y-Re-memenens Se-V-- 402

HPV24 “Fermeme-D-Ve-Toememe-Recee-Noo Y o-K-Q-Roe--Ace-F-LEQ--+-Q-T---l- 406

HPV15 “WH-----DT-A=-R-F-Q--S--RL-KD--|---H-R--nemrm-Sme-KoLLVoememmemenenv V- 401
HPV17 <-H----DT-A--R-F-Q--S=-R--K---|---H----e-x--|-T-V-R-LLV---D 408

HPV37 <-N----DT-A--R-F-Q--S-Re----Lw-Y-ece-D-l-Ace-N-MLV----mememee V-F 408

HPVO e ET-A--R-F-QS-S--RL-K---T---H-M-s-rnenenv T--R-LLT--SN-Q-----R-l-- 404
HPV22 - R--DSN---R-F----S--Y-c-Q---Y -<-<--RD~-I-A---HC-SKIl--D---Q------ 407
HPV23 <-Ne-==-DT---R-F-Q-S---H--D--Q--KH-----R--TI-A-V-HC-SRI--D-Q-Q--—---- 406
HPV38 e Dl---K-F---S-V-Y-Kor-Lo-Ymememeneel-Ac--HC-SK----N-QH--R-l-- 403

HPV49 S VT N1 - S— RYL---Q---H-R----RD------- HR-QQ-------- E-—I-F 408

HPV4 ~-H--MY-E--A--A-Y-KS---V-H--D-ST---M---Y--RD-------YKCCD-CSE--D-KP-SQ--K- 399
HPV65 --H--MY-D--A--A-Y-KS---V-H--D-ST---M---Y--RD-------YKCCD-CTE--D-KP-SQ--K- 398
HPV48 ~N=-CY-T-NT--A-F=-S-M-V-Y-KD-V----M---Q---S-T-----SKCCK-ETIGEE-KE--Q--K- 393
HPV50 --N--CY-S-NE--A-F-QT-S-L-Y-K--C----L--KQ--RN-T-P---KSCFTNNYNSDD-KV--RY-K- 398
HPV60 --K--L--DS-A--A-F-KS-Q-V-Y--D-Y--L-Y---Q---D--l---WKCCDDCNQ--N-KL-AQ--- 408
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E1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

putative ATP binding

-> <-
most-likely QGVNFIMFLAALKDFLHSVPKKNCILIYGPPDTGKSMFTMSLIKVLKGRVLSFVNSKSQFWLQPLSDCKIALL 475
HPV19 -Q L--A-R N S - S T S 476
HPV25 o S— L--m-Rere-Fere-N---A c [S— 476
HPV20 o SR VA— S T S S E— M-ET-- 477
HPV21 -Q M-----R N----A------H--R 475
HPV14d -Q M------R N----As----R--R--- 477
HPV5 NNV S —— NS---S-A----R-- 478
HPV36 -E FK N N S — E-- 476
HPV47 “Ele-SemmmeeLeeme-Reme-FH---N---S-G----R GE----- 477
HPV12 Y S N U ¥ E— TS — GES----- 476
HPV8 ST S — R--L-----N---T-A---Q Y G 475
HPV24 T S 1" Y [P Ny N—_— HescleeeemmeHeee-M-E A 479
HPV15 -DI---Q--DSF-S---NT---S-M KeoA-Y--T--VA-T-—| 474
HPV17 -DI---R--DIF-S---NK H K----A-CR-N------A-T-L--| 481
HPV37 Y S/ V' S N — Keo-A-Y--Neweo-A-T--ol 481
HPV9 -Dl---E--TVF-A--QNK--Q--L-FH-n-ememmemennen See-Kee-A-Co-Toeel AT-L-l 477
HPV22 VN 517 =/ =3 p{ N| S g M— S---M-A-R-Q-V--A----H--e-A-A-L--- 480
HPV23 SRRV 517(= 2 pio ) | i — M-A-R-Q-l--Aw-wmeee-AAems 479
HPV38 -NL------DKFRT--KNL---L----- Aco LS VoA A-G--G- 476
HPV49 -Ele--l=-D-F-Q-1-GK---S-L--H---Corem-Acm-Lome Ko lor-Are e SonE---G-- 481
HPV4 S VA S NS VA S — L-CY-F--F---K-V-Y--RS-H----—-M---VGFM 472
HPV65 = ILS=-IV--S--KG--=---V/-Hs-soe-L-CY--V-F---K-V-Y=-RS-H----M---VGFM 471
HPV48 LE--1--Q-FKCT---M--V-reromeceee CFK-VQF---Q-V-YI-KS----M--Q-A--G-- 466
HPV50 N[ E =S c I V NV A—— Y-CYQF-QFMR-K-V--M-KN-H---M--L-S--GF- 471
HPV60 ~E-+-S--C---TLFKGI--R--LVFW-------- YICS--TRFMQ-K-V--M-RH-------- Q--LGF- 481
most-likely DDVTDPCWQYIDTYLRNGLDGNVVSLDCKHKAPCQIKFPPLLLTSNINVHKEVNYRYLHSRIKGFEFPNKFPM 548
HPV19 I-T---A \ Q---—-P-- 549
HPV25 M-T---A N P-- 549
HPV20 [-T---A N P-- 550
HPV21 M-T---A N P-- 548
HPV14d -T---A N-IT P-- 550
HPV5 723 X Y — Ty P | S— P-- 551
HPV36 HY oY - M-T E-A AP 549
HPV47 YR--M-T-----| AT K-P-- 550
1V v A — HF-----Y---V. G-T HP--- 549
HPV8 M L-E-A VR-----P-- 548
HPV24 [--Re-eee === -AMA-P--co- LVA---P-- 552
HPV15 <--YV--D--Q----A=-G--C--M--R-=---R----M-----DIM--ER-K--R--VQA-A--H-—-F 547
HPV17 ~—FV--D--Q C--L-R D-M--DK-------- 554
HPV37 NIV’ Mo M— [ R = S — MDIM--ER 554
HPV9 DIT-DQK-K-----V-S-A-N--—-L 550
HPV22 553
HPV23 552
HPV38 549
HPV49 B — Vere-T-M--R--=-|--Y-IKANDK-KF-Y---Al---KH---F 554
HPV4 -A-YV--T---QN---A----PMCI-A--R--Q-L-L--M-I----DIKQ-QSLM------QC-N--—-M-l 545
HPV65 -A-YV--T---QN---A--=-PMCI-A--R--Q-L-L--M-I----D-KQ-QSLM-----VQC-S-—-M-F 544
HPV48 «-A-HN--|-L--=---AF---TFC--|---NLQ-T-L--MII-T-V--TTDESLF--R--LTC-N---L-- 539
HPV50 -A-QC--M-L--HM--AF---A--V-V---NLQ--VL--M-I-T-CD-CRDPTFM--R--LTC-N---L-L 544
HPV60 -A-FQ---M-VNM--A---Hl---L-<-L--L-|-T-VD-EN-ASLM--K--LVF-K--L-L 554
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E1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

E2 cds start ->

most-likely KADNTPQFELTDQSWKSFFTRLWTQLELSDQEDE.GENGESQRAFQCTARSANEHLG1 604
HPV19 Q------H-E-. T--SToee$ 604

HPV25 D H--D ST $ 604

HPV20 -P-—E K QS $ 605

HPV21 e E N . S-S $ 603

HPV14d - E N DeerP-S $ 605

HPVE  eeecemceccemeeees o O R , S S— $ 606

HPV36 -S-D E . S-G--.$ 604

HPV47 H-D-----.--H S--T---$ 605

HPV12 SN Q N [ S R o ¥ R Sereeel.$ 604

HPVS -P—E A ~H s $ 603

HPV24 -D-D--E K---R=-D--s-r-x --D--PEK--R-V---T---.$ 607

HPV15 [DYH VI S— S S— ~-DD-Y---T----T-ES-G--.$ 602

HPV17 DNN-M--Re------- E---H--D-----E-.-DD-Q---T-----EP-G--.$ 609

HPV37 DSN-K---R E---K--D-------.-DD-HT--S-----EP-G--.$ 609

HPV9 D-NHK - ~-D-N---T-----DF-GPV.$ 605

HPV22 (DX N S . W — E-.eor-T--T----T-EV-GLL$ 608

HPV23 DS-DK-L-K-----A-w-Kr-l--Gmenenn, ~-D-ST--T----T-QV-GPV.$ 607

HPV38 DS--K-L A--K -D--N---T-H--—EV-G-1.$ 604

HPV49 N RV o S—— [ P--- AD--GT--S----T-DV-G--.$ 609

HPV4 LD-GS-MYTF--GT-----QK-GR----T-P-.- EN--VPS-T-R--S--NSDSY.$ 599
HPV65 LD-GS-MYTF--AT-----QK-GR----T-P-.- ES--VPS---R--S--NSDSY.$ 598
HPV48 SDKDE-L-TIS-K--TC--RKF-N----_.---AARDP--PEHP-C----NSVDFD.$ 593
HPV50 YENGE-K-KF--NC-T---SKF-KH-D-PEDDPD.-DT-N-E-T-S--T-HSI-SD.$ 599
HPV60 -ENDEVLY-|--A---C--IKFASH---TARG--QH-S-R-D---R--GTNT-SI.$ 610
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E1 SuperGroups C-E Protein Alignment

SuperC.con Man??.2GS?.2?SgIG?s?........y?I1?EAeC??sDkEne?Pg?gv?????????.dS 28
E7 end for BPV1, 2 <-
GroupCl.con MAND..KGSN.WDS?LGCS......... YLLTEAEC.ESDKENEEPGAGVELSVESDRY.DS 47
BPV1 B C R . 48
BPV2 e A . 48

E7 end for EEPV <-
E7 end for DPV <-

GroupC2.con M??E?.AGS....SG?GG??........212FEA?CSD?D?E??SP?Q??.......... ?S 22
EEPV AT -Q--GA....... Y-C---D---S-T-VD--V-CS.......... D- 38
DPV -DK-N.---....--V--DS........ F-L-—-E---T-S-..--A-G........... E- 36
E7 end for BPV4 <-
SuperD.con M.DP??KGit.vIsFideQAECS?SD?SEqQG?EES?Sd..........ccceevveene 30
BPV3 -, GQ--L-D-----E--N----C---L--..ccoriiiiiieees 34
BPV4 - T---D-E---- Q- -S--NC- 33
BPV6 ---NE---E.----------- RG----E-Y---Q-S....ooiiiiiiiiien. 35
E7 end for HPV41 <- <- E7 end for COPV
SuperE.con e 2W2222eadC?d??2d?227ed|??7?2?22?22722727?s 26
HPV41 CSYILF--E-S-GGD-EESME............. D- 52
COPV G-VLI.----SE..V-SAD-TSENASNVS....... 40
CRPV GFLDT.----L-..C-NLE---TELFDADTVSSLLD 45
GroupE1.con M?D?..2GT?N?...ccoeveee DW??V?2?2?2?2C????2?E??7L?DL????7?2?2??2?2.2S 14
HPVla . -FL-EATD-EETLE-TS-G--DNVSC....... V- 38
HPV63 --YI-DEAE-RDD.D-SE-E--EDTYNSLFNRS.E- 43
Unclass.con GSSDEEPN....... ESFE 36
MnPV e T Rt TT e R 36
SuperC.con gDED??DNAs....v??GNHLE?FQ??EK?AGE?Qi?nLKRKV??....5??n.5s????7s???lkr?kaga 69
GroupCl.con QDEDF?DNAS.....VFQGNHLEVFQALEKKAGEEQ?LNLKRKVLG....SS?N.SSGSEASETP?KR?K?GA 104
BPV1I - Ve | Q- V--R-S-- 111
BPV2 L---..... L emE-. A--Q-A-- 111
GroupC2.con ?DEDL?DNA?.....?VPGNHLELFQTQEKEAGERQIS?LKRK?CL....SP??.?2?SEVE?...L??????7? 64
EEPV GT----E...-SPGLAGI 96
DPV  TeL--T...A--mereeeeeeeecoeeeee |----L--....--CS.AD----Q...-KSWACCH 96
SuperD.con .ISDLIDNAE.....?EQGNSAELFAQQQAFDFHKDICTTKRNLKR....SLRN.AFQC.....ITSQSNTP 85
BPV3 e C 44
BPV4 e Y e, - 89
BPV6 39
SuperE.con d??dI?d?a??...2??QGnSLelFh?qe??e?e????LKRK?7??....SP?2.r???2e??2?2?2?ISPrL??i 59
HPV41 LVE--V-D-S.....VH-----S---A-TVE-Y-GEIQS----FIL....--LH.-DVA-.....--- AGV 110
COPV ...=-V-N-SI..AET--L--Q--QQ--LT-C-EQ-QQ----FVQ....--QS.-DLCS.....---Q-AS- 97
CRPV -TDQV....ccouvrrmmmm=- P-QHH-AT-TLKSIEH----YVD....--DK.SLGIDNSVNA-----QAF 101
GroupEl.con D?SDLLD???Q....SQGNSLELFH?QE?L??EQ?LN?LKRK?L?....SP??.?SA?ET???S?SPRLE?I 56
HPVla -L--—--EAP-.....--- - K--S-ES--E--A----L-Y....--QA.R--D--DIA-|-----T- 101
HPV63 -|-----DTQ-.....---------- L--H-QN--D--T----Y-N....--PQ.A--T--ACN-L-----S- 106
Unclass.con SIADMFDDGTQ.... TQGNSLELFHTQEKEETRTQIQALKRKYIP....SPEA.GGD....... LSPRLRAI 92
MnPV e T 92
SuperC.con ??2????2??????RRLF?e???2???22?2??2??neanrvit?lQVQ??.Ge?r??snE?qaish??1q?????.. 99
E8 start for BPV1, 2 ->
GroupCl.con ........... KRRLF?E............. NEANRVLTPLQVQG?.GE?RQ??NE?QAISH??LQ....... 137
BPV1 152
BPV2 151
GroupC2.con ???????NPVVRRRLF??G??????TP??HE?????2?7?.2QVQS..G???.2S?E???22?22?7?72S??2?7.. 86
EEPV RISPPKR--------- DA-GRDAVR--RD--VNSSPEPR.S----..-SSS.R-W-GHLESINEPA-DG.... 161
RPV . 0
DPV KYHTSEA--------- ER-DPGGAN--VN--ADNFSPSG.L----..-ENR.W-Q-KGKGGVSPVP-SAEP.. 163
SuperD.con ASRSA.....PKRRLLD.....DSGYNEDISTEVVQVDENGGSEGY.GSLTSQHLSGVCLNQGDNGGVDKENV 147
BPV4 el . 151
SuperE.con  sI?????2?Kk?rkqLF?7?d...dsgi??s??????2??2?22?2?2?(???.2?22?22?2222d?2?2?7%......... 76
HPV41 --EE.NRG--A--S--H.-...----DS-AVEVSQLSSTPSAPGPD.IRLPKPSDI-LEP............. 164
COPV --TPRT.S--VK----AT-....---QS-..NEADDSLEGQR-VEP.LPGREENGA-A............... 147
CRPV --SGQ..K-AVK-R--GT-........... GDEAASGAESL.-VES.GFGSQQSVS-TPVTD........... 148
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E1 SuperGroups C-E Protein Alignment

GroupEl.con ?1?.2Q??K??R?QLF?Q?...DSG?ELSL?QDE??NI?E????QV.D??Q????G?????GV?......... 84
HPVla S-T.K-DK-RY-R---S-D...---L----L---TE--D-ST..--.-QQ-KEHT-EVGAA--N......... 158
HPV63 T-S..-RE-KA-K---T-N...---|----C---VD--N-ALQE--.-IV-SLGG-VRDCI--D......... 164
Unclass.con SITP..KKKKPSRRLFETPE..DSG.NGSLGNETTDTSSGFQVVG..DSAVDVCDAGR............... 143
FPV1 0
MnPV e e 143
SUPEIrC.CON ot ?22?22?N?22fkI?LFK?L???sf??2iTR? 112
GroupCL.CON ..oovvieeererinieeenree e LVKSKNATVFKLGLFKSLFLCSFHD?TRL 165
BPVL e [--- 181
BPV2 s L--- 180
GroUPC2.CON ..cvvvreiierieieeee e NMAA???KLFKTLYIA??GEITRV 105
EEPV 185
DPV 187
SuperD.con DCTALLRAGSRRAAYLGVFKEKFTISFTALTRI 180
BPV4 184
SUPErE.CON ..o, ilk??2?2?r??lIskFk???gvSFtdITR? 95
HPV41 ..LFQSRQRCTHMY----AVY------ I--P 193
COPV LF-VRDK-AF-Y----SSF-|------- Y 176
CRPV e --NANTA-VKH-LL-RQAHS---SE---T 177
GrOUPEL.CON ..o ILK?SN?R?ALL??FKDT?GVSFTDLTR? 106
HPVla . m=-A--l-A---SR---- Ane oo S 187
HPV63 --C--T-S---AK----V---mooo- A 193
UNCIasSs.CoN ....ooveviiiiieeeieeeee e LLNLNLLQSHNRVARLLAVFKEAYGVSYKELTRE 177
MNPV e 177
SuperC.con F??2dKTtNgQQWV?a?fG??EV??eASfellkKqCsflQm????HEgG?c.?vyl?cFN?aKSReTVr?Lman? 166
E8 end for BPV2 <- <- E8 end for BPV1
GroupCl.con FKNDKTTNQQWVLAVFG?AEVFFEAS’>ELLKKQCSF’?QMQKRSHEGGTC AVYL?CFNTAKSRETVRNLMAN? 232
BPV1 L F =l T 253
BPV2 | L V L M 252
GroupC2.con FQS?KT?N?QWVI?A?G?SEVLY?ASF????K?C??LQ?SRKVHE?GS?.S?????FNV?KSR?TV?KL???? 148
EEPV ---D--N-N----A-H-A-----A---EILS-H-SY--A------ T--M.-LFLAV---G---E--R--ISGV 257
DPV ---N--V-H----L-Y-V-----S---DLFG-Q-NC--T------K--|.-VYRCM---A---D--Q--MTTI 259
SuperD.con FKNDKTCCRNWVGTVYRAREELLEASKTILQKCCDFILLLTHTCKYGFLA LFLLEFKTAKSRETVQRLFEHI 252
BPV4 256
SuperE.con  yksdKTcs?dWV?a???v???2?2?2?s?kt?lg?hc?y??2?22?22?2e?2n??22llI?fkagKsR?tv??1?t?? 134
HPV41 F-----T-QH--V-AYYLAFDSEI-AMEV-LRQQCQFLYIDNNDGI....I-FF-EYNV----T--YNWF-AN 262
COPV -N------ S---VCLYH-SDDRREAG--L--D--E-FFLHSMGFCT.....----CLFVP-C-N-LFK-CRSL 244
CRPV FQ----M-W---GGLADIHVSVLE-LQ-S-RS--V-VQYDLNFA-T-ASS-----R-----C-DG-KA-LSQL 250
GroupEl.con YK?NKTCC??WV?AVWGV???2?2?D?VK??2?2Q??C?Y??2?EH??TEKN?F.L??L??FKAQKSRETV??L?T?? 147
HPVla --S-----GD--L-----RENLI-S--ELL-TH-V-IQL--AV----R-.-FL-VR---------- IK-I-TI 259
HPV63 --N-----SY--|-----TSTSV-V--TVF-VQ-N-MHV--CL----K- .- IV-AG---------- LN-V-SS 265
Unclass.con YKSDKTCNPDWVIALYSLSEPILNAARTTLQGICEYVFMQSRPTAAATVA LLTVRFKCSKSRETVRKQMCGM 249
MnPV 249

SuperC.con  LNvreecLIIQPpKIRGLs?ALFWFK?sLSPATI?HG??PeWIr?qT??.??n??e?eKFDfGTMVQWAYDHk 225
GroupCl.con LNVREECL??QP?KIRGLSAALFWFKSSLSPATLKHGALPEWIRAQTTL..??SL?TEKFDFGTMVQWAYDHK 297

BPV1 ML--A .NE--Q 324
BPV2 LM--P ..HD--A 323
GroupC2.con LN????2?LLLQPPKIRGL?PALFWFKL?LSPAT?THGTTP?WI?Q?TNV.A?NTGEA?KFD?GTMVQWAYDH? 205
EEPV --TPCSR C G-----Q D--K-Q---.-Y-----S---F----mme-- R 329
DPV --VTAGN----------- G--mmmee T---m-L--mm-- E--Q-A---.-S-----A---L----mom--- G 331
SuperD.con LQVEKEDMLLEPPKLKSLPAATFWWKIQHSNNSFKWGTLPDWIARQTMISHQIA DDEPFSLSVMVQWAYDHN 324
BPV4 328
SuperE.con 1?2v?????laePPktRs?aaALfwYkr?m?sgvit?G?mpewiaqQti?nhgl????k?FeLs?MVQWAYDN? 188
HPV41 FHYNENRM--N--R--NMP----F-H-F-GT-GIKH-A---I-VN-CVVSN-QT...DT----R-----L--D 332
COPV FHISNVQM--D------P-V--Y---KGFA--T--H-EL-S------- IT-H-.AAE-T-D--E--------D 316
CRPV -G-QDLKV-L------- V-V--nooe- A-V----SY-P-----T---NV---M.LQE-P-Q--V--------H 322
II-E1-18
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E1 SuperGroups C-E Protein Alignment

GroupEl.con L?V???YI??EPPK?RS?AAAL?WY?RSMS??V?TWG????W?AQQTL?NHQL?SE.??FEL??MVQWAYDNG 195

HPVia -P-DAS--LS---S-V-re-Fo-K-r-ST-F---TTLE-|----|---D--. SP---CK--neo- 331
HPV63 “N-QSN--MA----N--M---Y+-R----PA-Y---EMPD-M----L---Ac- KH---SQ-------- 337

Unclass.con FHSDPLLCLCDPPKVQSVPAALYWYKSSMYSGTFTHGEAPEWIKRQTMITCAM EETKFDLSEMVQWAYDNN 320
MnPV 320

SuperC.con y?EEsKIAYeYAI?AGSDsNA?AFLA??sQA??VKDC?TMVrHYLRAEtQalL?m?aylKrRC?latGeGS..W 285
GroupCl.con YAEESKIAYEYALAAGSDSNARAFLATNSQAKHVKDCATMVRHYLRAETQALSMPAYIK”RCKLATGEGS W 367

BPV1 395

BPV2 T 394

GroupC2.con ?TEE?KIAY?YA?CAG?D?NAKAFLAST?QARLVKDCCTMV?HYLRAE?Q?LT?S??IKRRCD???G?GS..W 259
EEPV L---C----Q--K---T-L--------- N----mmemeeee K------ E-S--I-AF------ NAT-K--..- 400

RPV - 1

DPV F---S----E--L---S-C--------- S R------ V-A--M-GY------ QTA-S--..- 402

SuperD.con YTEESTIAYHYAKLASEDSNAAAFLKCNNQVKHVKECAQMTRYYKTAEMTEMSMGQWIKKCIGEIEGVGD..W 395
BPV4 399

SuperE.con 1?dEs?iAy?YA?LAe?DeNArAFL?sN?QakyVkdCa?MvrhYkrAem??msmS?wi??rl??2?2?2?2?29g???W 239

HPV41 -Q--HML-LE--L---S-G------KQ-N-PMI--N-S|------ T-LVAK--I-QYVNK-CLDHGEADENS- 405

COPV -K---E---K--A---T----L---K--N-P-H-----T-C-Y--K---KRL---Q--DE-CKATDDGPGD.- 388

CRPV -Q---S---K--M---T-------- A--S-----R--CN---L-L----RQ-T--A--NY--DGMNDD-D..- 393

GroupEl.con ?T?E??IAYYYA?LA?EDENA?AFL?SN?QAKYVKDCA?MV?HY?RAEM??MSMS?WI???L??VE??G?..W 243
HPVla H-E-CK------ V--D-----R---§--S--------- Q--R--L----AQ----E--FRK-DN--GS-N..- 402

HPV63 Y-D-SD------ |--E-----K---A--A--------- R--S--K----SS----A--YKR-EE--NG-D. .- 408

Unclass.con YEDESQIAFEYARTATESPNANAWLASNAQAKHVRDCATMVRHYKRAEMKAMSMSQWVWK???E???E??..W 383
FPV1 YDV-STD-DG..- 11

MnPV CCR-EPE-GT..- 391

putative ATP binding
> <-
SuperC.con ISImnllkygglE?I?FVNALKpWLKGIPK?NCiaivGPPnsGKSILCNsLi?FLGGKVLtFANH?SHFWLAp 353

GroupCl.con KSILTFFNYQNIELITFINALKLWL?GIPKKNCLAFIGPP?TGKSMLCNSLIHFLGGSVLSFANHKSHFWLAS 438

BPV1 K N 468
BPV2 N K 467
GroupC2.con LSIMNLLKfhGIEpI?FVNALKPWLKGtPKhNCIalVGPPNSGKSLLCNsLi?FLGGKVLTFANHSSHFWLAP 330
EEPV Q-----N T-MS 473
RPV H-----N T 74
DPV Y----H-Q |--Y---T A H 475
putative ATP binding
-> <-
SuperD.con  KQICKFLKFQNVNFLSFMSALKDLLHRVPKRNCMVICGPPNTGKSMFVMSFMKALQGKVLSFVNSKSHFWLQP 468
BPV4 472
putative ATP binding
-> <-
SuperE.con  k?iV?FLR?Q?VEFi?Fm??fk?fL?g?PKKnclv??GPpntGKSmFcmsLI??L?G?ViSyvnskShFWLgP 296
HPV41 RG--H---Y-GQ--LP--CKMHN--HHR---ST--LC--SD----Y-ANG-NKF-D-H-L-F-SNG-----S- 478
COPV -EV-K---H-GI---L-LAD--R--R-R FW. SF-H-V 461
CRPV -VV-H---H-R----P--VKL-A--R-T-----M-FY----S---Y -----|RL-A-R-L-FA--R------- 466
GroupEl.con K?IV?FLRFQEVEFISFMIAFK?LL?GKPKKNCL?I?GPPNTGKSMFC?SLL??L?GKVISY?NSKSQFWLQP 305
HPVla -E--R D--C L-F T---KL-G C 475
HPV63 -H--K E--S Y M---RV-K------ Vommmmeeee 481
putative ATP binding
> <-
Unclass.con ??1??2?L???2??2??2?F?S????WL?G?PKK?C????G?P??GKS?F??SLIKFL?G?V?SFANSKSHFW?QP 420
FPV1 KK-LVF-TFQHINFKE-I-ILCM--K-R---S-ITIA-V-DS---M-AY ------ N-S-L---------- L-- 84
MnPV TP-SLY-ASEGVEVIR-L-AMKS--R-I---N-LVFY-P-NT---L-TM------ R-R-|---------- M-- 464

SuperC.con lad?r?al?’DDAThACWRYFDTYLRNVLDGYPv?IDRKHk?AVQ?KAPPLLVTSNIDVhAeekYfYIhSRVkt 420

GroupCl.con LAD?RAALVDDATHACWRYFDTYLRNALDGYPVSIDRKHKAAVQIKAPPLLVTSNIDVQAE?RYLYLHSRVQT 509
BPV1 ---T D 541
BPV2 ---A E 540
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E1 SuperGroups C-E Protein Alignment

GroupC2.con [?dcrvaliDDAThACWRYFDTYLRNVLDGYPvcIDRKHksAVQMKAPPLLITSNIDVHAJEKYFYIqSRVK? 401

EEPV -T L T 546
rRPV T S 139
DPV “A-mmeeeeees Tommmem H--mmmmeem FG-----NT---------- AVEEEEES E-----SH----P 548
SuperD.con LRGAKVAVLDDATRATWTYFDTYLRNGLDGTPVSLDMKHRAPLQICFPPLVITTNVNVMQDPAYFYLHSRIVC 541
BPV4 545
SuperE.con La?ak??LIDDAT?pcWdyiD?ylRnaLDGn?isvDIKHkaP?qikcPPLITtN?dvk?d??w?YL?sRi?? 354
HPV41 -RG-RCC-I----LTF-R-A-QNM-AL---YE--I-A--RN-M-TRA---I----E-IMRLDEFK--QT-TMY 551
COPV -TEG-MG------ R---L---T--------- TF---C-----L-L---------- VN-CG-EKFK--R--CSF 534
CRPV --D--LA-V----SA---F--T P IE V---S-DR-R--F---CV 539
GroupEl.con LA??KI?LLDDATKP?WDY?D???RNALDGN?IC?DLKH?APQQIKCPPL?ITSNI?VK?D?CWMYLHSRI?? 361
HPVla --DA--G-------- C---M-IYM------- T--l----R-=---m--- L-----D--S-T--------- SA 548
HPV63 S I S— A---|-LFL------- P--V--—-K M-----N--A-V TC 554
Unclass.con L?E?K??L?DD?T???WDYVDT??RNA?DGN???IDCK?R?PVQ?KCPP?L?T?N?D??L????????SRIQV 461
FPV1 -T-C-AA-I--V-LPC------ FL---L---AlIC----H-A---T----L-L-S-Y-PR-HGVDSGGG 152
MnPV -A-A-VV-L--A-RAT------ YM---M---PLS----Y-T---V----M-V-T-E-VH-NDRWRY LH----- 537
SuperC.con FyF?ePC?asd?GE?pF?ITDADWKsFF?RLWgRLDLsSD?E??...??eD??S?Rtf TCSARNtnavd 471
E2 cds start for BPV1, 2 ->
GroupCl.con FRFEQPC.TDESGEQPF?ITDADWKSFFVRLWGRLDL?DEEED...SEEDGDSMRTFTCSARNTNAVD 571
BPV1I e . N J-----... 605
BPV2 e . T \-----... 604
E2 cds start for EEPV ->-> E2 cds start for DPV
GroupC2.con FYFKEPCpASDNnGEP?F?ITDADWK?FFERLW?RLDLSDQEDE...VD?DECSQR??TCSARN????? 454
EEPV e T---L-F------- N------ E------m--- oim-E-ee- SF------ TDAMH 611
RPV -=-T---C------ 153
DPV M-S H G weem=D-mee TV------ ANDIN 613
E2 cds start for BPV4 ->
SuperD.con FEFPNTFPLDEAGNPLLLIDELSWKSFFERLWTQLDLTDAEE....DEDGEPRSPFRCCPRSVATSL 604
BPV4 L 608
E2 cds start for HPV41 -> -> E2 cds start for COPV, CRPV
SuperE.con f?F?qefP???NG?P?f?1?d?nWkSFF?rFW??L?LsDpEDe....g?DG??q??IRL?tra???si 395
HPV41 VY-NKP--LKG--Q-LYYIDGYT-N---RK--RH-N-K-----.....S--ETPGTI--Y---DTDT- 614
COPV -H-P----LDD--N-G-Q-N-QS-A---K---KH-D------..... -E--ET-RG---TA-GTTE-V 597
CRPV -N-L--L-IR.--T-VYE-N-A------K---ST-E------- ...-D--GS-PA---H-GGTSQ-L 602
E2 cds start for HPV1a, 63 ->
GroupEl.con F?F???FPF??NG?P?FSLTD?NWKSFFERFW?QL?LSDQEDE....??DGKPQQ?LRL??RAA???I 406
HPV1l1a -K-AHE---KD--D-G-----E Q--E ....GN S---TA---NEP- 612
HPV63 -E-KQP---DE--Q-A-----I S--D ....ES P---AT---SNS- 618
Unclass.con FHLKEPMPIDTAGNPEYSFSNRHWKAFFEKLQKPLDLSEDEGD...PKDNGEHTQPFSCCARGTDVHV 526
MnPV 602
II-E1-20
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

* coordinate 865 in HPV16R
\V 3 sj for HPV16

most-likely ATGGCGGATCCTGAAGGTACAGAGGGGGAG.................. GGGACGGGGTGTACTGGATGGTTTTT 56
HPV54 .
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely TGTAGAAGCAATAGTAGAAAAAAAAACAGGGGAT...AAAATATCAGATGATGAGGATGAAGATGAG...GAAG

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

R § ETCTc) R I o i, CC--GrT-.-G- 124

GG-CT---AAA--...-CT-mmrmemv [ A-TA.~-G- 121
--------- Teeeee-Cree-Core-AAA-, . GCT=-Troeeee-Crone-ConA-TA-C- 121
[N cR—— C-GGCGG--G--C---...-C-G-G---AGC------...--T--G--...--G- 130
[CH N oS- C-GGCGG--G--C---...~-GCC---TAG---m-mmmn- G--C--GAT-C-- 139
A--G-----C--T----T-GGCGG-----C---...CC-r-r-TAG----T---G=-G--..~-C- 136
[CHN i, SN C-G-CGG---mm- C...-Coer-CAG---Cror..... = .~G- 136
[cHm— CG-G-----CCGC-CC-----AT-C...C-GG-G--CAG--------- G--CA-AGC..ATT- 139
«-G--G--C--TA--......-C-CAC--CC-GAGGC-GG----CAG---C-----C--G--C--A...AC-- 130
-G-G--C--TA-......-C-CAC--CC-GAGGC-GG----CAG---C------- G--CTGC..AC- 130
«-G----C---A--.......-CTCAT--CC-GAGTC-GG----CAG---C------- G-—A..AC- 130
A TemeeGoenennC- C..-C AACA--CA--AGT..AGT- 121
S —— YN (cThy g ¢ R— A—-CA..~T- 121
-T--G--TG----CA-G--CGT--G--A--...-Temrmees-G=-C--AACA----A--T..-G- 124
C--G--G A----CGT ..GT-=-T--A---A . AC--C--..=-A 118
PN G, | Aee-.. AAG---C--G---..--T- 124
G § pES R ¢ S o) AAGC--G--G--..A-T- 124
we-Coee-To-T-e=-C A--..GT C----C--A--CA..AC- 124
------- Acee-Toe-G .GT AC--CA..AC- 124
YN c— T--Creer-C--C...-C-G-G-G-Gormrmee-A--CA..AC-- 124
S T T--Crorer-T--C...-C-G-Crrmr-Grormemene-A-C-C-. . AC- 124
A-+-C-Gr--menmme-Toe-Crer-G-C--C...-CTG-Gr---G--C----C---A--CA..AC-- 124
BN cToN c M—— 3 P T--C...omemTomemeee (oA A--CA.AC- 124
A--T=-G--TG-G-=-T---Croree-Torm. GT-G-Tror-Armr-Ace-G---CTATA-G- 127
. N— 3 [CHICT, N IR IS cToy | c NI cHY W— G--G--CATA-G- 127
------ G--TG-—G ..GCT C---A-C-—A--C..AGT- 127
---------- G----TAGT-G-CGT--G------...CC-G-G-----G--C--AA-------C.. TGT- 127
ceeeeeeGo-A-T=-C-G-C-Gomron-C. ..-C--T----G--C--AA----—-CAGT..AGT- 124
NS . — [ NS o ) FHISN ¢ 2o S A-CA.T-T- 124
(R [CH oY W T c M Y. W, (5, Y NS—— ACA-CA..--T- 124
[CH— [T N o7 c MY N, S S—— C--ACA-CA..--C- 124
SCENCH, S— CGT---Ge-=-...GTGG-G----G--C--A..--C--CACA...~-G- 118
[CH— T-----GC--C-CCC------TACA...Cormrmrmenv [ORN— G--G-T-.~G- 124
[CH— [oRum—— GC-C-CT ceAcrmeenAe-G-G-T-. G- 124
A-rmr-G--Towr-G-G-C-C---C---C-A...Crrmrmrmene [CH— G-CA-T-.--G- 118
NS, G ¢ ¢ M S, (I G2 N MNIN, S . G-CA-T-.--C- 118
. —-ACA-T-..— 124

N — ACA-T-..—— 124
C--T----—-GG ..GC---C---CA----AA--T-T---G-..--C- 115
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely ATACA...GGGTCAGATATGGTAGACTTTATAGATGATAGTACT...ATAAGAAAACAGGCAGAGCTGGAAACA 192

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

-C-GT...--CTTememeeee [T T---A-----GTG... TC-CAGGT-G---GGC--... AT 189

-C-GC...---TG--CC-C-----T---G----C--C--C-GA...---T-..-CTA--A-T-AATT--AG 186
—-GT..coo-Toer-C-T-G-T-w-Grme-Armee-A...Go-T-. - TA--A—-A--T-CAT 186

NolcTc RN c7. N, /N Y, o S— GC--...G--G-G...G-C-G-C--..—~GTG 192
NoTcT NN Y N, &, SN, Su— C--GC--...G--G-G...G-T-G-C--..—-GTG 201
-AG-...-=-GA---CT-T-- --C--GGTCGC--G-G...G-T-G-C-..~-GTG 201
YN T 1 c V-V S — AC--...---G-G...G-C-G-C--...--GT- 198
-C-...-=-GA---CC-A-------C------ACA--GCGC...CCCG-G...G-T-GGC--..--GTG 201
TN CY Y Ty N — CA----GGT-...CCCG--...G-T-GGC--....—-TT 189
-A--...=-GAG---G-A.. -=-C-=-~-CA----GGT-...CCCG--...G-T-GGC--..-~TT 189
-A--.. A~GAG--T-A...-=--C-----CA---GGT-...CCCG--...G-T-GGC--..--GTT 189
----- <oire-Go-CC-AA---GA---wmmremmen-G. oo TG-TT-Te--A-A—-GGT- 189
S S, .. S— AG-GAA---AGT--TT-C-GT---G--A-A~--G- 192
GC---...-CA---=-T-A-AT-GG---C----CA-----A-GTA---C-Crrmreeme- CAG—-G- 195
GC--C...-AA--T---T---AT-GG------- CA-----A-ATA---TCT-C--rmemenv AAG--G-- 189
A-T-. -ATA=--T-A-AT-GA----- C-—-TCATA-ATACA--AT-T-----c-—- CGCA—%AC 194
Aces .. -ATA---G-A-AT-GA------ CA--CACT-ATA-AC-AT-C-----A--CAG--G-- 195
B o S ¢ S— Te---T---ACACAAGGAACAT-TT-TGo-mwmemmenee A-G-- 195
----- 195
- 195
— 195
— 195
wemoiooToeeeCTememee Tooee Toneee-CC--AACA--TT-TGT----------GC--G--- 195
NoXcy .\, SU—— Ter--TA----C-GTA...G-—-TG---T-A-—-A-AAGT-AT 195
~-GT..~-A-TT---Acw-Tomee-T--A--GT-GTGGC-GAGG----T-T---A-AAGT-AT 198
----- oo TGA-w-Towmee-Toeem oo TAA--GA--A-GATTATTT--C------—--AACA--G-- 198
-C-GG...-~-GAG------ [CH— A-----CAGA-ATAT---AC-T------ AACA-G-- 198
B (RPN €Y\ — g p— T--CA--T---A-GTATAC-AC--T------ AGCA-G-- 195
Sc's .Y NI O 2.y. N, H— TCA-A-ATA-AT-ATG--------- A-AT-GG-- 195
-C-GT...--CA-G---T-AC+---Grmememmeee TC--TGGAA-AT--T-T--ememm- CACA-GG- 195
NCY P N, Y S ¢ — TCAGTACAA-GT-CT-C----rm-n- AGCA-GG-- 195
----- ceme AT o Tomeemeeececeee-C-CAT G-...GG---TGTG---A--G-GAC--GG-- 186
-C-GT...=-=-AT--C-r---Grrmee-T=--C--C-A-.. --T-C-...~-CAATTCA-——... 186
186
C JR S [ T—— C--GC--...~-T-C-...-CAATTCCA----... 180
NC) JR | R— [CR— C--GC--...~-T-C-..-CAATTCCA---... 180
~-GT...TG G--T--C C--AC--...~-T-C-...--CAATTCCG---... 186
SC G, Jc — JER, S— C--GTG-...--T-C-..~-CAATTCCT--... 186
----- GAG-AT--T--A---GG--T----T---A--GCACACATATCT-AT-T-T-TT--C-—-A-—-TT 189
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

poly-A signal
for HPV42, 32
> <-
most-likely GCACAGGCATTGTTTCATGCGCAAGAAGCACAGGCTGATGAAGAGGCAGTGCAGGCCCTAAAACGAAAGTATGT
————————————— A-----C---C-GCTG-----A----T ACAAT A- 263
0
-G---m--- A--AA--AG----C------- T--A---A-G A-----A TAT- 260
-----A--C--A--AA--AAA---C-------T--A---C-G A-----A CTAT- 260
------- A-C----G-TGCA-----C---TGC--A---C--T-TA-A-------A-AG------------T--C 266
------- A-C----G-TGCA-----C---TGCA-A------T-TA-----T-----TG------------T--C 275
------- A-C----C--GCA---GAC---TGCA-A---C--T-TA--T------A-TG------------T--C 275
------- A-C----G-TGCA-----C---TGC--A---C--T--A CA-TG T--C 272
C-G-TT--G-----CGT-CAA---A-T-------A---C-CT-CAA-G-------- A--- ----AC 275
263
263
263
263
266
269
262
AGT--ACA------ G--A-TA---AC------T--A---A--C--A-GT----AAAA--- ----A- 268
--T--ACA---A--G--A-TA---AC------T--A----C-C--A-GT----AAAA--------------- A- 269
-------------- C--------G--G-TC--CAA-----C-C-A-TGT----T-TT T------------T--C 269
-------------- C--------G----TT---AA-----C-C---TGT----TCTTT------- 269
--=---T-C-T--A---AT------ G--C--AAGG----C-C-A------- GT---T---- 269
------- T-C----AA--AT----C-G--C--AAGG----C-C-AA------GT------ 269
-------T-C---A-A--AT------ G--C--AAGG----C-C-AT------ GT---T--- 269
-------- C------A---T---G-----C--AAGG----C-CG--A-A----T-TTT---- 269
-------- T-----A-----A---C-GA--TGT--A----CT-TA-AGT--TGT-AG 269
————————— C-T--A----TA--GC-GA--TGT--A----CT-CT-ACC--TGC-AGT-------------CA- 272
----- T--G------AC---A--G------A-ACAAC--AG---T-----A----TT----=---=-===-T- 272
----- A-----A--------A--G--G-AG--AA-AC-CA T--A----T C 272
———————————————————— A--G-----GG---AAC---C------T---=o- T T-mmmmmmmmmmeeeee 269
--C-G---m-mmmo- A----A--G----GGG---A----TT-C-T--T---TCT--AG------------ T-AC 269
--C-G---------- A--ATA--G----GGG---A----TT-A-T--T---TGT--A------------- T--C 269
--C-GA--G------ A---TA--G----GGGT--AC---AT-A-T--T---TGT--A------------- T--C 269
C-TGG---G-----G--C--A--G---A----A--GC---C TTT T--- 260
——————————————— A-CAG---G--G--GG-CA-CC--T-T-C-A-T-------A----mmmmmmme--T- 260
----- --A--AG---G--G--GG-T---C--T-T-C-A-T-------A------ --T- 260
----- ----AA-C-A---G--G--GG-T---C--T-T-C---T-------A--- --T- 254
—————————————— AA-C-A---G--G--GG-T---C--T-T-C---T-------A-----mmmmmme==-T- 254
-------------- AA-C-A---G--G--GG-T---C--T-T-C---T-----=-A---mmmmmmee- T 260
----AA-C-A---G--G--GG-T---C--T-T-CA--T-----A-A--------mmmme- T- 260
——————————— A-A---CT-A--GC---TTA-T--A--CA-T-----TA-A-GT-TT-------------T--C 263

HPV34

II-E1-24
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AG...GCAGTCCATATGTA...AGT.CCTTTAAGAGATATACAACACTGC.GTAGAAAATGATC.TAAGTCCAC 331

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

wrrormemee-Gennees, ooe 22G-TGC-A-C-GCG---Cr--T -w-e-s-G=-C-.---C--C- 328
............................................. 0
..=-CGCC--T---T----GG-GA-- A--A-C--A--G-.---C--TA 325
...-C.#-G-C--T---TC--G--A-- A----C--C--A-.———-TA 325
TC...C---+-G=-T-T...--C.=-G-GT-T...G---T-C-A-- A-rmemenma G--——GA 328
TC...C-----G--T-C...--.~-G-GT-TATG...---C-A-- Acr-rmre--A- -C----GA 337
-C...C-=-T==-T-C...-C.~-CG-GT-T--G...<-GC-A-- Ac--=-Cor-A- --C---A 337
TC...C-----C---T-C...~-C.-=-G-GT-T-TG......-C-A-- A----C---G-.~——-CA 331
-T..-T--C--TGCAAGC...-CA---G-GT-T.........-CT--..<-G--C-G---AT .------C- 331
TC-.G-A-GCTC-.... . . 313
313
. . 313
G-CATAACAAA-CA-C-CA--CAGC--AG-G-- 321
315

--GAG----CA--G AAAC...---.--A---G-G--G...-GG-TGGAG.--G--T-CA--GT.

334
--...-AG-CAGCA-G-A-AAC---.--A---G-G--G...--G-TAA-T.--G--T-CG----.--- 334
--...A---CAGTGGC-ACACT--A.--G-ATG--......... A-AAAA.----GC-GGA--A.CC--GGG-A 328
--...A----AT-G-AAGC...--C.------ GG G.- 304
--...-G--CAATCTAAATAAA---.----GTGC-A-A...-CG-CAG--.---C-T-GG--A-. A---GGT-A 334
GT...-—--AT-G-AAAC...---. AG-GAG-A-......... GCGGCG.-C--G---AA-AG.CT-AGT--- 325

..o =A-TCAGTGCTC-G---CG-C- --G--CGGG--T - A 331
- =-A--CA-T-CTC-G---CG-CT.A----CGGG--C-,------ A 334
325

325
322

322
G-GTT.~T-TCG-C-G.C~AC-GT 322
G----T.--G--CCGG-C-G.C-A-GTGT 322

w..2eo=-GGCA-T...<- ~-G--GG--A-CTACA-T-C---T --~-C-GG---T.-—-—-—-CA 325
.= =-A-=-ACAC---GCCG-GGCA. --G----G---AA -------- 325
wer.oimem e -Aee-CA--G--GCTA-TGCA -------G--GA - -memee 325
S TA---TG-G--GGCA --G--GTG--CA.-T--C-—- 319
CA----TA-GG-GGCA.--G--GTG--CA.-T--C-— 319

...-CC-G--C--G-TG---G-CA.--G--CTG---A.~---T- 325

wroTeereComeeeT. oo =Ae=-G-CC---TG--+-G-CA ~-C--GTG---A--T- 325

-..-T--G-TGGCAGT...-C.~-AGAC--T........A-AA-A.CAT-—-TTGA-A- AC-AA-AG- 319

II-E1-25
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely GGTTAGATGCAATAACGC.TAAATAGAGAGTCTAAAAAAGCAAAACGACGGCTATTTGAAACACGGGAACTACC

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

«-C-+-GG--T--T-C-.-GGAC-GCG---AGCCr---Crmrmrmmees [ -AT-AGG-- 393
.......................................................................... 0
«-C-T-G+-G-T--CA-T.~-TG-C-G-G---CC--GGG--Cr-r----- Acee-C--T--TT---AAT-G 398
<-C-T-GC-GTT----.~-TG-C-G-G---CC--GGG--Co------ AT---CC-GT--T-—-AAT-G 398
o A--.-GGGG--C-AA-ATC-r-r--CrerenCremenenen

~-Coemenn-Crme-Acn -GGG G---Cr---GGGG-Crn-Cormr-Cornv
«-C---C--Cr---A- -GGG G+--C----AGC---G--C----T----G

392

-A-mmeemees CT---.-~=-C---A----AG------- G--GA----CT----C--G---...--G-C---
A--C--CA-A.---CACA.CC--.GT-A-TAA-TC-C-G--C---A-GA-AGCCG-G--C-GT......G---- 386
ACAC-C-.--C..-TA-T.C-GGC-A-CGA.G.TC-C---TT---A-GA-AT--C-G--C-GT......TAT-- 377
..... A--CAGCA-TTTG.-GTGCC-G--A......GG--T-------A--A--A----T---...--CG-GG- 353

..... A--CAGCA---AG.-GTGCC-G--A......GCT-T-------A-----A----T---...---G-G-- 346

..... A--CAGCA---TG.-GTGCC-G--A......GG--T------GA----TA--TT-T--...--C----A 352
TT-TC-GA 347

...AC-A--T- 398

AC-A--T- 398

398
389
--C-GC----C----A---TGGCG-C-GT...----G--T---A-G---T-G----GCG-TT--G-AG-G 401
-C-GCrmemmnen CG--.-TGGCG-C-GC...C---G--T----G---T-G--CC-GCGTGT-~-G-A-AG 404
389

-A---A---Ac-=-GTT.---CCA--GCAGCGG-C-G-------- GA-A--G--- 386
-A--G--C--C--T-AA- -T-CA=--C+-C-Ax---G-Tw-Grormem-Gor-CormeCAnnrnnnav A~ 398
weeneneCo-Co-T-AA- -T-CA-C-Cr-C-Armrm-G-Tor-GrrmrmrmeGororoememeee-T--A- - 398
<-C-G-C--T----AT +-G---C-AC-A--ro--Tro-Gmrmemmen G----C-G--CA-T--A- 392

we-Grerm-Crer-AAT -+-G-e-C-AC-Crro-G-T---Gr-Grorn-Goromn-G-CA-T--A- 392
-A-Go-Co-Tor-AAT --GreA-Torereeeee-ToreGorereeneGone G- ToAcee-A-A- - 398
-A--GA-C--C---CAAT ---G---A-AC--------- T---G--G-----G--CC--T--A--A-~A- 398
-TAGTCCACAT---TT-A.CG-TA--G--CA----T-CTA--TCTAC--AC----G..TGT..--GGA--A 386

[I-E1-26
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 bind, HPV3,
28, 10, 29
> <-
-> E2 bind for HPV27
5" sj for HPV16 V

most-likely AGACAGTGG..ATATGGCAATACT...GAAGTGGAAACTGAAGAG......AAACAGGTAGAG........... 456
HPV54 CA--C-CC-CC-A-----C-----... 438
COPV1
HPV32 . TACGGC--......
HPV42 . T--T--... GTAC-GC--......
HPV3 B CTE C-A--A...C-G-----T--G---TC-GGACCA--------- C--GACATTTGTAA 461
HPV28 G- C-A--A...C-G-----T--G---TC-GGACCACTG------ C--GACATTTGTGA 470
HPV10 Comeem C-A--A...C-G-----T--G---TC-GGACCA--------- C--GGCAGTAGTGA 470
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52 .
HPV33 - C--.. C-GC--ATGGTAC---------- A 444
HPV58 - C--.. GC--ATGGCAC-C-------- A...
RhPV1 G-----C--.. -~ raimmmmmmmee
HPV6b G
HPV11 G
HPV44 G

G

G

464

408

HPV55
HPV13
PCPV1 G R o S

HPV34 e Conpmmmmmmemene B

I-E1-27
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

MOSE-NKEIY .o 456
HPVBA e 438
CgPV1 0
HPV32 450
HPV42 450
HPV3 GACAAGC. ..CAACAAGATG 478
HPV28 GACGGGG ... et ACACAAGATG 487
HPV10 AACGCAAGATGGCCGACAGGATGATGATGAGGGGAGTGTGGTACAGAGCACACTTGACACAGGCAACCAAAATG 544
HPV29 GACGGGT...ciiitieiiieeieeseerie e GATCAAAATG 481
HPV61 450
HPV2a 429
HPV27 429
HPV57 429
HPV26 441
HPV51 435
HPV30 405
HPV53 408
HPV56 407
HPV66 402
HPV18 453
HPV45 450
HPV39 447
HPV68ME180 380
HPV70 456
HPV59 441
HPV7 453
HPV40 456
HPV16 444
HPV35h 444
HPV31 441
HPV52 444
HPV33 444
HPV58 444
RhPV1 438
HPV6b 453
HPV11 447
HPV44 441
HPV55 441
HPV13 447
PCPV L 453
HPV34 e 438

[I-E1-28
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 bind
for HPV40
E2 bind for HPV27 <- -> <-
...GAAGAAGATGAAGAG......... AAAGAA.......cccceuenne AGTGGTGGGGGGGGAAAT 495

most-likely .....

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

.GAAACA-A-......... 468

0

GAC--GA-TAT---T-C 486

T CA—GACTAT--T-C 486

GCTGCCAG-GT-CG-----G-G-
GCCGCCAG--C-CG-----G-G-..

G-GA-C..
................. G-CAC...

o ~C-AA—--C-GCCG 468
-CAG-—--C-GCCG 468
“TT-CCT-G- 474

.................. -ACA---T-T-TA-T-GC 474

CAA-A---A--CTC-C-G 450

..CAAAA---A--CTC-C-A 454
T-C--GAATACACA---- 446

GAAAA---C---A--- 501
AGC-A---CA-T-TTT-T-GC 486

492

GA-ACC-T---T-G- 495

-------- AA-T-GGG- 498
......... 474

......... 466
~-CAATCAA-T-GGTG 492

-A--ACTTA-AATCT-G- 486

-A--ACTC--A-TCT-G- 486

[I-E1-29
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483

480

480

489
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477



E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely .....

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

.......... GGGGGGGAC....GAG..................GAGGAGGGTGAAGGGGGAGATGGGG 532
............................ ACA.......... e 496
............ G-....AT-. .....GCAGT-TAC-T----TGC-G...- 520
............ CA....-T-.. ..-GTAGT-AACTT----TGC-G.. 520
...... -CA-CC-G 562
...... -C--CC-G 571
...... -CA-CC-A 628
...... .—-CA-CC-A....---.. 565
...... ..T-CA--A-.GC.A-- -=mem=C---GG-----G--C--A- 523
...... .- T--A---TCA.G--- -= 508
........ A---TAA.G---. . 508
...... T--AC-TTAG.G- sersmmmm==CaeCrmmannaG--C--A- 508
...... T-T-TAGT....C-- .....-G--G TCAA-T-CCTC--TG.. 508
............... G- TGTTA--G-T-T---A-C..... 503
ACT.......AGT-T-T-TAG-...AG-........cc0.e... --AA-CA-CAT--AA-C---C...A 490

WAGT-T-T-TAG-....AGA --T-G-A-CAT----TC--GAA-T- 497
......... -A--CTCA....C-AAACAGTACCTATAGTAACA-TAGT-AG--CTCT-T-ATACATA
............... -A--CTCG....C-A..................A-CAGTAA-TGTA-T-AGC-CTC-- 475
.................. -GCA-CAACAGCA-T-T---C...- 544
-AAGTA---GT----ATAG-A-T- 517

ceree=-T-CAGTA-T-TG--A-T- 526
~CT--AGTA-T-T--CA-T- 441
------ T-CAGTA-T-T--CA-T- 541

~CTGTA-C--CA-CA-TA-C.A 520
.-TT--AACG-—--C--TT--A-T-C 532
....... T----CG---CA-T-—-G-TT- 535

.................. T-CAGTA---G-A-T--G-GA...- 532
.................. --TAGTATAACCTCTA-TAGC...- 505
.-T-GTA----C---AC-C--.... 486
........... TCA--T-TAAGTT-TACTAG-ATA- 529
.................. -TTCA-AA-T-A-CT-T--G...A 520
.................. AGTTCA-A--T-A-CA-T--A..A 520
...A----AAACAC-C--CC----.... 492
WWATA G--AG---CATAC---G-C-- 538
AC.A-G- AGGGACAT AGAGGGT----G--TG---CATA----G-C-- 538

...................... G--TG---CA--TG--AAC-- 517
...m==-G--TG---CA--TG--AAC-- 520
--G--AG-G-CA--TGC-CAC-- 526
A-A G--AG-G-CA--TGC--AC-- 532
AACGGCA. GCCAAAT——C TC-C-AGGG--A......ccueeeen. ACAA-TA---GGTCCA-TAGCATTT
[I-E1-30
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AG...GATATTGAAAAAAGCAAT.....GAAACA............... ACAGCAACACAA.....ATATTA 576
HPV54 -A...ACA-C-AC-G-T--CTA 534

COPVL oo

HPV32 -A..A--CAG---T-G--CA...... 564

HPV42 -A..A-GAA---GGT--T-C-..... 567

HPV3 ~-GAATCGCAGACTG-G--TGTA......C-G--GAT............ ~-GA-G-CTGTGGA..G-G--G 615
HPV28 ~GAATCGCAGACTC-GG-TGTA.....C-—-GAC..........-AG--G-CTGTGGA..G-G-G 624
HPV10 --..GA--C-GACTT-C-AAGTACAA...-C-CTGG.C...........-AG-G-G--GGTGGC...G-GG-- 681
HPV29 ~-GAATCGCAACCTCTG--T-CA......-= GAG............ -A-G-G--TGTGGT..G-G-G 618
HPV61 ~-GCC--GGCCAC-GGT-A-C-G...... - GCAAGCGCA...GGAGCAG--GG--G-C...... - 582
HPV2a --GCA---C-AACTGT-CA--C-CCA...C-GT--GGA............ ---ATG-GGCGGGTAGCG-GC-G 567
HPV27 ~-GCA--CC-AACTGT-CAA-C-CCA...C-GT--GGA.... —-ATG-GGCGGGTAGCG-GC-G 567
HPV57 ~-GCA--C-AACTGT-CA--C-CCA...C-GT--GGA........... ~-ACG-GGCGGGTAGCG-GC-G 567
HPV26 -A...--=-C--TGT-GA--CACAT...-T=-AC....covo....... GT-TT-..... —-GT 555

HPV51 Acovoet AC-Go---TG-......-C--ATGTA............ . 543

HPV30 GT...~--G--T-T-G--GCC...... 531

HPV53 -TATG--G-G--T-G-CAGG-- 544

HPV56 | SN, e, N —

HPV66 TATCAA---G--T-T-GAT-CAAATATG T-GCAG 528
HPV18 GT...ACA-G---C--T----—-ATA...~---ATGTAAATCCACAATGT--CAT-G----- T-AA- 606
HPV45 -C...A~GCA---TGTAG--...... C-AAG 564
HPV39 CTATA---G------CCAGG--CCC...A~-T-T 576
HPV6S8ME180 CTATA----G------CCAGG--CCT...A~-T-..... 491

HPV70 CTATT---G---G--TCAAG--CCA...C-GT--... 591
HPV59 T-...o2-Gr--=-C-TAGT-CCA...AC-T-C.....co........ 567

HPV7 TAGAA--A-GCAGTG-TGTT-TACAG...C--CTTAGT............ C-GCGT---G....G-GG-- 585
HPV40 T-..~-AGAC-GC-GTCATGT-ATA...--CCACTGTAG......... TC-GCGC----...... C-A- 588
HPV16 ~-GGT-T--G-----G-CA--C-ATATGCC 585

HPV35h i Sp— G-CATG--......

HPV31 .. -G---CG-GAG-......

HPV52 w...-C-A--GG---AT-G- 573

HPV33 CA..A-G-A-T..—TG- 564

HPV58 C-..o=-G-A-C..-TTG-...... 564

RAPVI ~-CGGGG-GGGG

HPV6b -A..-CGCCCAC---C--TGTACGG...--GCAT...............G---GC-~-GC-GGA... - G 588
HPV11 -A...-CAG-A--CG-C----CCCGA... 588
HPV44 -A...-TGCAGAC-C-T----CACA...C--CAGCAC............ ~-C-GG--CACGCGG...G--C- 570
HPV55 -A..-TGCAGAC-C-T--G-CACA...C-GCTGCAC...........-C-AG--CACGCGG...G--G-- 573
HPV13 -A..-TGCACAC-GGC---C-GATA...-~-GAGCAC...........~~GG--CACGCGG...G-G- 579
PCPV1 -A...-TGCACAC-G-----G-GATA...-~-CACCAC............ ~-G-GT--TACGCGG...G--C-- 585
HPV34 CA..A—-G--T-T-GA--TG.....-~-GCACA........... C-TAT--GG-C.....~-TAC- 579

[I-E1-31
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV6SME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

poly-A signal for RhPV1

- <-
most-likely GAATTATTAAAATGTAGTAATATAAAAGCAACATTGTTAGGTAAATTTAAAGAACTATATGGAGTATGATTTAC
------ A--C-TAAC-CA-----TCGT-T-G------T----TG C T-A-T--T 608
.......................................................................... 0
----- GC-T--G--AG--CT-GC G G--G-T---T-G-C-—GG 638
------ C-T--G----AG--CC-GC-T G T-G-T----G-C-—GG 641
Nl N— GC---C---CAC-------- GC-AC-G----Grmrmemenn A--T--GT--G---—-A 689
-C-A--=---G-GC---C-+-CA---=-T--GC-AC-C-----G-Cr------A--T---GT-GG---—-A 698
w-A-----G-GCC--Crnm-AG-memen- L [oN Yo I cE— AG-T---GT-GG-G-A—-A 755
TCTA--C-G---GC------CAG CC-AC-----G A--T----C-TG-—-A-A 692
<GG-G-T--GGT-wrm-Toemmemeee A---AC-GTAC-----C--G--C----T----C--GC--~-GG 656
ACC---C---G-A----C---C-G--G--G--G---C-GA----G-----G--C--G-T---G--GG---CTA 641
ACC---C-G-G-A----C--C-G-G=-G--G--AC-GA----G-----G----G-TC--G--GG--A-TA 641
ACG---C-G---A-=--C--C-G--G-G--G--AC-GA----G--C--G--G-----C-G-GG-—A-TA 641
G G A AC-G---eon-T--A-T--G- 629
N ¢ RN W RSN ¢ o SN G--AA-G-CA---rer=-GT-G----TA-TA-T-A-A 617
----------- (ORI N N HUY N cTo N ey . S— 605
S /N G-GC-G--C-AGC-A-ATT--- 618
«-C--G--T-=-A----C---T--C---GT-A--A-ATTA--- 619
w-CenenTomeArmrne-CG-Cro-G--G---ACAT T T--- 602
-C--G-----GTA-AC----A-C---G-G-TA------CAG T--------- 680
-GC----C--GCA-----C-A-~-G--TG--A--C-G-CAGT 638
TT---G---C---CC-A---C-A---G--TG+-A--C--ACAC--------- 650
i (S o RS NS NS, [ W N o).\ c - YN c R— T-G-CC-—A 565
AC-G-----C-GGC--A---CCA-----C-T-C-AC--TCAC-------- C-CAC------T--GC--A 665
C-G-----C-TA-C-AA----AG----G-TA---AT-CA--r-nrmenn T-G-----GT---C---CA 641
~GC-G--T--+-C-AGG--T-=--T--T-A-C--GT=--=-Gr-s--Groo-T-T----GG-C-—-CA 659
~-GC-G--T----C-AGG-CC---T--T-AGC---AT-----Grmrmrmv [, p— GG-G--GG 662
A-TG--Cr--=-AC-----GCr--Gr-G-A-rmrm-CA-mrmemenen GT---C--G--GA-T-—-T- 659
[N o S——— (cloN RN cT, VN i o S — T---TA-TA-T---- 617
C--G-G-----AC---C---GGT----TG-TA Toeee- T AT-T 599
A-TA-TA-GTGCGAA-A--GC-----A-r--TG-Arm-T Temrmemcmcme AC-----T--TA-C--T 647
A-TG-TC--C-TA-m-mem- (oR— ATA-A---TA-memememen GGCC--—-A-A-T-—T 638
A-TA-TC--C-TAAC-------CT--enono- GC-A--TA-wmen-CormeGC Trmmrmene AT--T 638
...C-GC-CCGT--C--C--CT-------C--T---C-GA TCTG-G TA-C--T- 587
----- Ge-rmree-AAG--T--CGG---G---AC-T----G-r---~-TGC-T---GC-G-CT-—T 662
------ C-rerner-AGG-+---CG-T-T----ACAT-----G--------CTGC-T---GC-G-C-—-GT 662
w-Corm-Grmene-AGmee-G G- Too-Cr-C-Tooe-Goern-G-TTGC----GT--C--A-—- 644
G ¢ S AG------CGG--T---C--C-T--+--G----G--CTGT----GT-~-C--A-—- 647
«-C-CC-Trme-=-AGG-G--G G- Trmrme-ATmeme Goememmen CTGT---GT--Cormeev 653
o T AGG----GG-T-----CAT-<-G-r-x-C--TGCr---G C---C G- 659
A-CA---emenv YN GG A----CA GG T-A-T-A-T 653
II-E1-32
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AGAATTAGTAAGACCATTTAAAAGTGATAAAACAACATGTACAGATTGGGTAGTTGCAGTATTTGGAGTAAATC 724

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

682
712
(o S Y\ cT— C---GC-GT-mmmeev C--r-TA-ee-Crmen-Ge-Toe 715
T---C-GA-T----AC-------- A-Coeme-G T -=--GCoemmnmen G-ATGT--G---T--T-CT 763
T---C-TA-CC---AC--C------AGC-----CGTT--CCT-r-r---- G--ATGC--G----G-—-T-CT 772
C---C--A-T--G-AC--wmmrmemene G----T-G---G-C--C---G--GTGT--G--C-G-GTT-T 829
Tor-Go-T--G-AT-mmrmemv AG--GG--Gr-r--GT Grrmrmrmenen GTGT--G-----G--GT-CT 766
G--GC-G------AAT GT---T---GGG--C-----A-ATGT-CG---T-~T-C- 730
T---C-G--C----AG--C-----CAGC--G---G-----G----C----C--CTGC-CC-A-—-T--GT--T 715
T--C-G---=--AG--C--G--CAGC--G---G+--+-G----C-----T--CTGT-CC----C--GT-CT 715
C---C-G--C----AG--C--G--CAGC-GG---G----CGr---Cr-rmrnr- ATGT-CC---C-T-GT-T 715
ST X}  cH——— JORE, [cToN SU GTG----C--C-T--GGCAG 703
T--G--G--C-GGTG TGT-—-T TTG---T-G---C--TTCC- 691
------ G---C-TA--rmemees-C-GC---TGT---CAT--C--A--TG---CA-G-----T--T--G 679
S T 2 — G T--TGT---CAT-----A--TG---TA--- 692
------ G--GC-TA-Grr-rmrmemeen-GT---TGT--C-AT-w-A--TGo--TA--oe-T--T--G 693
S N i ¢ o . N— C---GT---TGT----AC----A--TG---A-w---C--T---G 676
T oemeT---AAT C-- TACA--TA---emmmemeee c- 754
G--T--G--T---AAT A-G--TA T 712
T--CC-G---C-TA-G C----G-CA--CA-emermmen C- 724
T--CC---C-TA G-C [ QRN Y WY N o S 639
(ORN¢ToR TN R, /. N——— (o) PN o SN G NS NS c — 739
—-T--G--T--GA «-C-G=-T=-Cor-G Cmemmmen ACC--CA-T----T--T-— 715
C--T--G--T-—AG TG GTAC---G----G--T-—- 733
-CC-G------AG T-C--Grorm-Crmmmeee GTA--T--G--C--G--T-— 736
------------------------- Acee-Toe-Go--TGCr---TGTA---T-C----C-T-CA- 733
—--C-TA-T G T-C TGT--G--C-C-----A--GCC- 691
G--C--A-T--Gerer-Corm-CA-mrm-G Crmemenee Tee-TGT--A--T-CGrmrmenv T-CAG 673
[ —— NNFCHE ) ) pHu—— TGTA-AT--G-A-G-—---CA- 721
G GC TGTA-AA--G--A~---AT-G-- 712
G T GC TGTA-AA---GG-A---A-—G-- 712
--G--G--GC--AGC-------- C--C-GG--C--G--CG-T--C-----G--G-GG-C-GCG--G--CC--- 661
—T---A-T--G T G--A~--GG-----TA--C--- 736
) ) PG, e [N SR X S GG TA--C—- 736
T oe-A-T==-A c-G GGG--C-----A=-----CC--G--GC-C- 718
T AT-=-A C-G GGG--C----GA-----C----G-GC-C- 721
—T-AT GGG--Corr-Grrmrne-Conen-TA-Coee 727
wTo-A-T=--A A GAG--C----G--G--C-----T--GC-- 733
G G-T-A CAG---CAG--C-----TGerr-G---G---GCG- 727
II-E1-33
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV6SME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

E2 bind for HPV45

-> <-
most-likely ATACTGTAGCAGAAGGATTTAAAACATTAATACAACCATATTGTTTATATGCACATATACAATGTTTAACATGT

~-GG-A-TA---Trmememmememens GC--G-Gr--Crnmrmr-Grme-GCrmrmrCrmenG Cormrmne 756
.......................................................................... 0
-G-A-Tormemene Cooen-T---Cre-TA--G--G-GGCGm-r-Anem-Coemenmen G----C-- 786
w-G-A-Tormemene [CH SR TA--G--G---CAC-----Anmrmrmemmnen GC---C-- 789

837

846

903

840

804

789
S C G--TA-C---CA--rmenn G---C--ACGCA--------- C---GGTAC-G-C-C 789
~G-A--G----G--TA-A-~-CAGC-G-----G---C-CACGCA--------- C-—--GATACA---CA- 789

A TAT
AAT--A--c--Cor--TA-G----T---CA-G--CTAC 765
-A--CT--ee-G-Cr--A---=-A-T--TA--T--C-G--CA-G---TAC 753
~ACA-Ufp-------G-C--A-r-r-A-T--TA=-A--C-G--CA---- 765
A--AT-<-C--G-C-C-A--=-TAs-=--Ac---C-Cro-A-Gr-TAT -roe-Gemmrmmememcace 767
-A--AT----G-CG--A----TA=-C--A--=-C-Ar-G-G--CTAT ----Gr-en-Comrmrmenen 750
CA--AA [oRNNINCREE . /. NS— C--n-T---C--GAC--- 828
CA-G o TA---GCAACG-----C~-Co-r--Crrmemmeme GAT-- 786
(o7 VY5, e —— CA-CAA----GCCrmrme-Avmememence A-C--GACACA 798
CA--CA-T--C--— (O, /N NS 7 WY W o S — GATACA 713
CC--CA C Co--T--G----GCG---A G---GGATACC 813
CA [oRic) [ cToNuN—— C---GAT-- 789
(o] Xy N— C---C-T--+=-T--A=-GG-C-GGCA-----CTT----C---G--GAC--G-- 807
CC--CA----C--G--C---C-T---C-GC-GA--AGGC-GGCA------T T-----CC-----GACGT---C 810
CC-G-A---T--CA-TA-Ax-rmr-Co-TormemeArmrmemenmne TT---C--T-r-Acee-Gmeev 807
CA-G--G--G---A-T--A TA AT T-G- 765
[CH, (o]oRS) o cT— G---TGC---Trmem-Armen-Gmenee 747
CAT-A-T A---GT G--C---A-CA------C---T-G 795
CAT-Amwmeee-A-To-Acw-G Tmeme-TA=-AG CrrAnm-GoreA- Tor Trmemememcnnas T-C 786
CCT-Crmrmrme-A-T=-A-=-GT-C----TA---AGC-CA--A--r-Ac--CCormemmrmemns G- 786
-GC--G-+-G=-G--A~-GCAGC-C--T--G--T-T---CAGT------- C--C-~-G--CC-T-—C 735
~-GCA--T--+-G-Crre-Crm-Armmr-TG-Grrr- TAA-mrmemememmmememcnce GC---—AA- 810
SN CT7. W, N RN O J . HE, /CH c T, V. W —— GC-T--AA- 810
-GG T=--G-CG--Cor-AT-wmmmen G---GTAACAAC----AGC--Cr------- GC-T—AA- 792
w-G--T-G-G-CG--Cor-AT-mrmrmemenn GTAACAAC----AGC--C------- GC-T--AA- 795
w-Goen-Tor-G-Cror-Go--AG----G--G----TAACAAC----AT G-rmrmemenv GC-T--AA- 801
-GG T-T=-G-C--G---AG-------- G----TAAC-A-----AGG--C------- GC--—AA- 807
CAT-AT-G-----A-T--A--T-=--C--ACC-A------CCrrr-CAT r--Crrmrmrmememmamens 801
II-E1-34
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely ACATGGGGAATGGTAATATTAATGTTAATAAGATATAAATGTGGAAAAAACAGAAAAACAGTTGCAAAAGGATT 872

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

AAGT---T-T-- 830

----- GT-T-—A- 860
GT-C---CC- 863
CA-----C---AC-G-G---C---GG--C-G-TC---C-G-CCr-rrrmr-G-G-G-G-Tre-T=- 911
CA------G---AC-G-GC-G---C-GG--C-G--C---C---CCormennrov ST, JCT, 920
(o N—— AC-G-GC-T---C-GG--C-G--C---C---CCrormenv GG-ee-G--T---C-- 977
CA AC-G-G-----C-GG-GC-G--C---C---CC--G--T--GG-Grr-r-Anwnenen TC- 914
(oY c R ———— C-TG-GC---Cormrmnv G--G-G---GG-------A--C-CA-CA- 878
T-G-----C--+-GG-C--T-+-C-GC-GC--C--Crre-Crmrmrmene GG-CT--GT-C-GAACA- 863
T-G----Cr---GG-C--T---C-GC--C--+-C--C----C--G---~-GG-C--G--GT-C--GAACA- 863
) GG-T--C-----GT-GC-C--C--C----C---G-----GG-C--C--CT-C--GAACA- 863
AT -+---G-AA--G--Cr----C--G-GC-C-T--Cornr-Cremmrmemeee C-—-A-AA--CT-CC- 851
GAT-----C-CCA-TG-------Cr-r-T-G-T-TCrerr-Crrmrmrmenen C---A--T--GT-T-- 839
CG-T y p—C T A--AT----TC-C- 827
-------- [STCHN, SN, SUN, M /e Mo A-—--T--GTCT-- 839
-------- GG-TA--G--A-G---Crme-Trmrmen-CrrmrnsCrmemmmrmemenaAcemecanaCrne 841
j p— G-AA-TG--A-G---Crer-ToemeeneT T A--A--TCGC- 824
B NS CY — GCCC-GT-GC-T--Cormemmr-T--G-GT--CTommmemeee TeeT-- 902
-A---e-G-AT GCT--T (ORI, (NN, (N, S Cc- 860
A-CAA---G-AC----T-wrer-Cormememennan (ORI T-GGTT--T-A-G--G-—- 872
-A-AAC----AT c [ S SN S 787
-A--AT---G--TAT---Cr-C-Acrmr-Trrmmemememcmemememcace G-T--=-A-GCrenmrmen 887
G G-A GCA--T T-T c- 863
-Greee- oo T-GC-TGCA-G TG T----- GGTA-C------T---G-----A-TGCGGCAGC- 881
-A-----T---GT-GC-TGCA--GTGT TT-G-CAGC- 884
| — S VN I o N T--G----A--A—TTGC- 881
Ly p— TC--GCA---T--Crn-Tormrmenv (ORI C---A---A---CT-- 839
T-Croe-Corme To-Gmene-C-TG-Gorm Tormenene Corme-ToemToeeAce-Ae-T T 821
GACA-A--CG--C-T---C-GC--Cr--T--G-Trmrmemenv 869
GATA-A-----AA---mmv Teeee-ToeeT--GG-A-CrmemeneGT Tomeme-Aco--CT-A- 860
GACA-A-----TA--T-eeTeeee ToeeToreae A-Corne- Toe T To-To-Goeee-TT-A- - 860
GAC-----GG--TACC-GC--C--C-GGC-C-G-T---Gr---Crerereae-CTormeme-T-T---T-CA- 809
[CHNE— T-G---G-A---T----T--~-GTAAAT----GT----GT--C----—-CGTAC-C- 884
SN R Y. N— G-T----GTAAAT--G-G--TGT--C--G-—-CGTAC-- 884
--------- TGT----G--CGTATGA- 866
TGT----G--CGCATGA- 869
[CHSN CHS, e Trc . u— T---GTAAAT---GT-~-TGC----G--GCG-AC-C- 875
[cY S—— C--T-G---G-A---Cr-----T--~-GTAAAT----T---TGT----A--CG-AC-C- 881
T-Gorr-T=-AA--Ge--r-T-e--GCrorn-T-+-G--CAAT -+ Te--TTG---ACA---TT-- 875

[I-E1-35
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAGCACATTATTAAATGTACCAGAAAACCATATGTTAATAGAACCACCAAAATTACGAAGTACTGCTGCAGCAT 946

HPV54 -G-A-TG A C--A T-T G-CGC--A-—-T- 904
(o711 OO 0
HPV32 GT---A-Cormrmenv Acn-T-CT-T--AC-memnmn G--G---CG----A---GTG--A---A 934
HPV42 L . N— CA---TAC---T--AT-Ac-wmcno- G---TCGG----A~---GTG---C--CA 937
HPV3 C-----T--GC-----G o G A----CG--C-A---GC 985
HPV28 ~  eeeeeee [ONNIN CR M o S ¢ S— T---C--A----CGGCC-A---GC 994
L=V AT G----G--G T GG-C-A---G- 1051
HPV29 T-T-T G Te-Gore-Ter-Co-Aee-G-C-A---—- 988
HPV61 GG-A-A-C-G----CA----Gr-GA--G--Crmr-Trermememenv GA-TA----CG-AC-GTGC--C 952
HPV2a G----TGC-GC-+--CA-T--Cr---G-----C-C C-GA------CC---C-C- 937
HPV27 G----TGC-G----CA-C--T----G----C-C C--A-----CC----T--C- 937
HPV57 G---TGC-G----CA-T--C--G--G-----C-C C--A-----AC----T--C- 937
HPV26 i (RN R GTcHY.N NN, S——— (CR— A--A-T-wmo- 925
HPV51 S Y ¢ SN S OB | oY WY NS S——— T--AC—-TG-— 913
HPV30 T T--A-TG------G--CAGCG-A--A---C-TG-GC-G-----T---A----T--CC---C-TT--—- 901
HPV53 -GCAT-CA-----rmeee-ACTG-A--A--C-TG-GC-G--T----Ae--T--CC---G-TT-- 913
HPV56 S, S C-GG-G--A--mmrmn 3 [N YN Core-T-T- 915
HPV66 e TeA-Tememenenen-Co-G-G=-A TC c (ORI, . 898
HPV18 ~-T--G--G---C-C---T-—-CTTG TC Gr-re-G-T--C 976
HPV45 e G--GC-C-----T---CATG T Geore-G--T 934
HPV39 wTere-Ge-CormeToeee-GTTGo--C-TC-G--G--T--T---C-G--C-CC~-TA~-—C 946
HPV6S8ME180  ---T-----G--GCr---Tr----C-G-TG----C-TT-GC-Gr--r-r-r--- G--T--CC-e-Trmrmenen 861
HPV70 S, | SRR Q M ¢ SN | [ U R, SRS Te-e-G--T--CC---Toee-C 961
HPV59 | p— (oA oMU T-CGTGC------- g p— C----G--T--GG--T---—-C 937
HPV7 L CIOY N W — T--T--AC-AA-GG--C--rmen-T-ormee-Ac=-T-=-A=-G--T- 955
HPV40 TC-A-A-Ge-enermeme-T-Core-Go-AC-GG-Croe- G- Trmeme-Arme-C-GCrmrmnne 958
HPV16 GTCT-A-C----TG--GT-TCC--TGTG---A-Gr-r--Go-Tormemeev [y SN N— 955
HPV35h -TCA-A---GC--TG-A-TT---CTGCAAG----Cr--r-Cormrmrmemmmmeme- T----CC-A-T--G- 913
HPV31 -GAA-A-----GTG-A--T-TAC---TTG--n-n- TC-G--C T--C--A 895
HPV52 GTCACAGC-Gr--rm-Anmemenmen CA--—G G--A-CTGT-— 943
HPV33 G--T-AT-----TCAA----T----CAT G---G-T-wr--Gormrmememmmen G--CCAAA-ATGT--- 934
HPV58 G--T-AT--C--TCAA-T--T----CAT G---A-T+-Co-Grmmemmrmememence CAA-ATGT--C- 934
RhPV1 G----GC-Gemmemen G-A-----CG-Cr-Crmr-Trmemmeee G--GC-G--T--CG-A--A---TC 883
HPV6b TGCA--GC AT A G A---A---GG--T-----CC 958
HPV11 -G-T--Grermeme-Anme-TooeneTo-Crmmene- To- G- T--T---A---A--—-GGC-TACG---CC 958
HPV44 GGCA--CCGT---A--T--GGrm-Cormmev TeerT--To-A--A-—-CGG--T-—--G- 940
HPV55 GGCA--CGT---Amr-T--GG-Trmememmnn g g N SNV N N g Te T Ty p— 943
HPV13 GGCA--C--TC-T--A-T--T--GG--Crrmmem-Toeee-To-CorAve-Are-C-G-TGormenen 949
PCPV1 GGCA-----GC-T=-CA-T---+-Grm-Cor-Crmr-Trmem-Toorme-Ane-Ane-C-Go-T Gmormeee 955
HPV34 -CATGGG-mmrmemenen YN oX cTcl.\ pH— T-G-C--A---C--GC-ATGT---- 949
II-E1-36
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely TATATTGGTATAGAACAGGAATGTCAAATATTAGTGAAGTATATGGAGAAACACCAGAATGGATAGAAAGACAA 1020

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

B cB— CAG--GC---C---GCA-----A---T---TAC-C-C--Gr-----C-G-CCr----- 978
.......................................................................... 0

--------- T-C--G---s---A=-T--GCC----T----ACC--G C c 1008
weCoemeToe Toemee-Ac- T2 GCo--CAT T---ACCrnon-Crmemenen [CH o T— 1011
-G--C----TC-A----A-CC-A-c--TG--Co-Go-G-T-r-Gremememenen G--e-TT--G--G 1059
N c RN N c oo M G-e-TG 1068

1125

1050

1008
----------- C-C-re-T=-Aw-Crmemrmer-TG--ACA-G-T=-Grmrmemeeee-C-C=-TT- 1020
- A-T G--G-G-----C--G A---TT- 935
N § g y g N G-CA--TACT--Grrermrmemenv C-GC--TT- 1035
c c TATA--G----G--Crormeee-Come-T- - 1011
S, SN U S— GGT--GGA----G=-G-C---CAC-----Grmememmeee CT-A—- 1029
S SRS e GGT---GGG--C--G--G-CC--CAC-----Gmemmrmeee CT-A-- 1032
------------ AcemeT--A G C-- C 1029
--------- T--A----C G-TG TC 987
c C----C-T T 969
TT---T G TACC--Cormememmmeneas CA-- 1017
M- | C c T---C-A--TAC —-T---T- 1008
T c YN JWcToR Wi cY.\o M—— T--TT- 1008
SN S 2 c B, MY N . ATA-G T--G----TAC-—-G 957
NN, N oR SN Y/ SNICTo o2 \oRN, \\y )N N ¢ E—— AC-C-C-- 1032
-GreereTe<GoereeCr-Tooee-GCA--AC--TATA--G--GG-G-G-rmemenv ACGC-C-G 1032
--------- T-e-GT--T=-A--C---GCC---AT---AC-----w-s-Grmeee-AC--G—- 1014
--------- T---GTA-T--A--C-~-GCC---AT---TAC---------G-Twr-rmee-AC--G--- 1017
NN, AN 2 g i S CTO.N, YN o, A--G-— 1023
we-Coen-Tore--CA-TC-A--T---GCC---AT----ACA-----e--- y p— C--G-- 1029
we-CrerneCrner-TA-CC-A-----C ACGGTG-----GT---C TA 1023

[I-E1-37
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely ACAATATTAGAACATAGTTTTGATGATAGTCAATTTGATTTATCAGAAATGGTGCAATGGGCATATGATAATGA

HPV54 ~TG--A-T---T----C--A-CA--C--C--G TA---A CC-A- 1052

(07011 K %% G-----T-G---C-%--C--CC-C-- 26

HPV32 e ) [ T-C----CA----CA--G---A-----A 1082

HPV42 e ) T-----CA---GCCrm-r-A----A 1085

HPV3 -G-GG-G-G---GCA--A--G--AGCG--G--CAG-C-G G-AC cc-c- 1133

HPV28 --G--GG-T-G----GCAC-A--G--AGCA--G---AG-C-G--G--G-----A--G-AT-----C--CC--- 1142

HPVIO - GG-G-G---GCAA-G--G---GCG--G--AGCC-T----Gmrnemv [CH— CC-- 1199

HPV29 - GG---GT--CGCA--AC-A--AGTA--G--CAG-----T A C—- 1136

HPV61 --G-GG---G----GCAA-GC-A--AGCA--G---AG---G--CATG T-A-rmrmrmememmemees (o 1100

HPV2a <G T-GG--G------CA-G--A--CGAA--G--CAGAC-G----TT-----A--G-AT - CC-—- 1085

HPV27 ~GT-GG--Gr-----A-G--A--GAG--G---AGAC---T-TC-----A----TT-----C--CC--—- 1085

HPV57 +:C-GA=-Gor-C--AG=Gr-GAG-Gr-CA-A-T- T G-AC-----m-- CC- 1085

HPV26 —CA GC-AC A G-TC--C-- 1073

HPV51 Bclo]. WoR oRu— [CHSNYY oo MY N o S— T---CC--- 1061

HPV30 <-CA-A--C-G+-C---+-C-G--CT-Cormrmnv AC-G--GA T 1049

HPV53 S 67.Nc MMM NN c 2 o MNSNY. GM, J W— [CH S S 1061

HPV56 B G N cT RN o MY Y o cH—— A----TA (cR— 1063

HPV66 SN 6 NS cTORN o MUY\ G2\ o 2. N W c iy /. NSNS, S— 1046

HPV18 ~T--TA--C----G-AA-A CA-T G A T 1124

HPV45 e TA-TC----G--A----Crn---A-T G---C T 1082

HPV39 ~TG-TA--C----G-AA-A-rmemem- ) J oY NN o M. N——— T--Crorev 1094

HPV6SBME180  --T---A--C-----G-AA-A---cm-o [ . S ST T 1009

HPV70 w-G-A--C-G--G-AA-A----Cor-G T-w--=-CC-Go-To-Trmeme Armmemencn ) g 1109

HPV59 - TA--C----G-AG--emeno- CGTG---CC-G A-A G-T 1085

HPVZ e [CH cT— C---AGCA--G---AG----A-TC-G G G 1103

HPV40 wT=-Grmrmene-Cr-CornnCron-C-CA--G--AGC C--Anen-Cormmeee [ T—— C-G 1106

HPV16 SN ¢ S S YN 7 SN SR G ¢ S N— (O o— 1103

HPV35h SN RN GN ¢ S A-----GCAAT------CCrmr-Trmrmemen S (o 1061

HPV31 SN RGN ¢ S— A----C-CAAC G--CC-----A [o 1043

HPV52 BN G RN O c RSN g BN o W 7.y [N QRRNEN |7 RN —— C— 1091

HPV33 - TG-T--Crmemme-Cor-Acmen-A-AT AGT A--G Cc- 1082

HPV58 <-G-G-C-Grorm-Crm-Anmrn-GA-AT oo ememceee Y\ p N N —— 1082

RhPVI ~  —e- G--TC----G-CC-G--G--C---AT G--T G -CC-C-- 1031

HPV6b «-G-TA-T----CG-G--G-CA--C-----G---A-A--A G---G 1106

HPV11 ~CG-TA-T G-C-—-C A-A--A-T G 1106

HPV44 ~-C--TGormrmnv G-GC---CA--C-AC-----A-Aw-Grrr-CormenTrmememmrmemememnnen 1088

HPV55 - C--TGormrmene G-GC---G---C-AC-----CA-A--A 1091

HPVI3 - TG--+-G--G-AC---CA----A--eme-A-A---A-T G 1097

PCPVI - [Ca—— G-CC---CA A-A-—-A-T (o G R— 1103

HPV34 <-G-G--C-G-C--C--A--G--CT--rmrmemen CC----TCmrme-A=-Gormeme-T 1097
II-E1-38

AUG 96

1094



E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely CATAACAGATGAAAGTGAAATTGCATTTGAATATGCACAATTAGCAGATATAGATAGTAATGCAGCAGCATTTT 1168

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

TTAT-TT-----C---ATT-----CC-G TA---T GAA----G--T--C-—C 1126
T--Coe-...~-G--AATTTGG-C-Anmrmennn (o7 YT CHNN ' T o S —— 97
L . N o Y. W— C---CGT--T-C-Crmrmrmrmememna 3 p— 1156
) Py . N o S . N CGG-----C-GGrn-r-CormenTo-Trmemene 1159
--------------- CACGT-G----A-r-rmemen-T-CAwrmrme-Cor-GCA-emmnnn-G--CC 1207
B, S G--CATGC-G T-C C---GCC C-G-CC 1216
T--T----C--G--CACGC-G---AC--G-------TGA-T-T-C-C----TCA=------- T-G-—-C 1273
Tememeee-G-ACCT-G---AC-G------T TG A== G---CTCeee-Teee-T-C 1210
----------------- TGC-G--C-A----------TTGC-G-G-A--GAG--CCCA-----G--G--C--C- 1174
~TGT--G-----TGC G C [cH eI clo] o Nm——— C 1159
TG T--Gormee-TGC-Grorm-Co-Gormrmeme [T ORI NN Y oo SUNN———- C 1159
+++:G-C--Gr-C-C-C-Gr-vrrr+-G:-Corr-:GC-Gr-Gr-CB-G-CBCC -G C 1159
T A (R S S —— T--C—- 1147
PTG p pH A A-ee-C-T TG 1135
-G C----C T-C G G CAG--T--— 1123
AG----Cr----T-=-Coe-As-e=-C-T G G---C CA 1135
AG T--CC--re-G---C G----C--C--r-CA---C--- 1137
AG T--CCrmrmen-C---TT C-eee-C (ORI o N— 1120
GC-G C-T-G CTT C-GCA-C--Crmmemenv T--C-— 1198
-C-T ) R CH R CTGCA-Crermrmemenv 3 p— 1156
ATAT--T-emememeee C--A----A-T----ATG TGTA-C T-—-C-— 1168
[ p——— To-Ace-TCoro--TATG--Gme- TG T Asermenneee TG 1083
TGe-rmr-A-Cormr-Co-Arme-Ac-Gommenn-TT GTA T 1183
-C Teee-A TT-A GTA-----C--C--T-rmemn 1159
[clo7-y pimm— g p— N 5 A GCA G- 1177
GCAT---mm- GT--em-Ame-ACT-Tmemmemen AG------CG-G--GCA--rmrmrmemenes cC 1180
<-GT--C--T A-A Groe-C-CTAmommmemn AGT--C-C 1177
LI S R, . N . —— Gr-r-A-CTA--mmrmemenv TGT--T---- 1135
TG-T-TG-----T C-A-A T--C-GT TGT 1117
| p— g p o NS\ NS [CH— [ NS R, S cC 1165
GT---G-Co-TrmenCormrmeeA-T-Tomememene (o) P, | o3, 3 g, - 1156
B S TemeeCrmeme-A-A G G-TA 1156
iy ) pE— C----TG--A-G-AC--G--r---- GC-G---GG-----C-C--C--T=-T--—-= 1105
—--TGC--G--G AGG-G----T-T---TCene--CGrmrmenen 1180
T-TTGT--A G--A GCGT-G---CT-T--CTCC-----AGG--C-—- 1180
-T-TTGT--G CGT GCC----CAG----CC 1162
-T-TTGT--G CGT GCA-----AG------- 1165
TT-TTGT C--—-A CG--G----T-T-~-TCA-----CAGG------ 1171
LRV FC] S NN T N—— A--CG---T-=-T-T---TC------CAA--T-— 1177
Acee-CTomeme-Aem=-A-A TT--e--TC-GAG-----Corre-To-Trmemrne 1171
II-E1-39

AUG 96



E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely TAAAAAGTAATTGTCAGGCAAAATATGTAAAAGATTGTGCAACAATGTGTAGACATTATAAAAGAGCAGAAAAG

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

-GG A-T--G C---G T-—-G--C-—A 1200
«+-C--C-C--C-----C-G GCATGT c GC-G--GGCA 171
C-- G-TT CererenAee-C---T- 1230
c-C [clelcy | SR M—— A---C-T- 1233
B cToy PN o NUNN— G--CGCATGC c Coren-GT---C-- 1281
S P o M G--CGC-TGC Ceer-Ce-Coren-GT--C- 1290
) P R Teerer-Cer-G-GCATGCrmememv [o— G-—-C- 1347
-TGCC--Crmrmemn YN P G---GC-TGCr-mmm [om— C---C-G-GT-GC- 1284
~GGCC-----C-Co-A-rme-Go-A-T-w----GCAAT Toemememe AG------G-C-T----GC-- 1248
we-Crrmr-Crnmrnn-CrrGo-Cr-G-G-CGCA-TG - C--G--C----GC-T---G-GA 1233
we-Cosme-CosCrene-CreGo-Cr-G-G--CGCA-TGmrmen-CrmeneCr-Con-C-T----G-G- 1233
BTN BN RSN RN To SN o c o’ c T f c H— C----C--C--GC-T---G-G- 1233
c C C-—-AC C-G-A 1221
G C--A GG--C---GCAC-G-----C---C----C-~-GA 1209
------- Cor-ATGrmem-CrmemememensGormrmeGe- TormensCrmensCrnenennnen-Co-C-A 1197
ATG--A [oR T, I C-----C-G--C--C-A 1209
C--ATG Geeee-G=-T G--C-C- 1211
ATG--A (R C---G-—-C-GC-A 1194

------- Coerm-Co-A-T--e-T c C-A GGC---CC--A 1272

----- --C--C--A--C-----T TGT C—A 1230
C-- A-ee-C--GC----C-—-A 1242
------- C--C---A C---C-G---C-—-A 1157
C-- CGC--CormemTomemenen (o G--C-—A 1257
c--C-C cc GTT G C—A 1233
---------- CAA-—-A-Tormeme-T-GrormemmeneG-TorrmeAG----GGTTG----T- 1251
Corr-Co-T-GGrmmenenv T-C--e-C-A---Cr-GG T T-rmrmenv T- 1254
------ G C A 1251
------------ CG--A--T---AT C--T-—-A 1209
CG ATA--T G c A 1191
------- C----CG--Ac---ATA----G--C C C-G—---GA 1239
---------- C-CA--A------ATA-----G-C---G--T A A 1230
<-G--C--GCA--A--r-ATAcrmemenv ORI cTo’ ) P o S —— 1230
----------- GCA----C G--G c-T G--C-C C—G- 1179
--T--C---ATG G T CAT-----T- 1254
S N (I, O —— g o S R CAT-——T- 1254
T C---C C-AG--C---e-CT-e-T- 1236
T T C-AG--C---r-CT--ee-T- 1239
T C-AG AT-T- 1245
T A G AG AT-——-T- 1251
------- C--GCA--A T--Gmen-G GCT----CGT 1245
II-E1-40

AUG 96

1242



E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAACAAATGACTATGTCACAATGGATAAAATATAGATGTGATAAAATAGATGATGGAGGAGATTGGAAACCAAT 1316

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

B T . N T--C--C-Toee-TT-G---G--G-A---T--G---~-GGA-- 1274
(c{o] X c Y W—— [T 202
we-GT---T-A---Croe-Grrer-Toe-Crmrn-Area-A-G-CT-GC--AAT--Tormenn-G---T-- 1304
-G-GT--T---=-GGTGCrmmemen Cormr-Acr-CC-Grmr-GGn-A-Trmemmmememens T- 1307
GCC-Gr-r-AC---r-GrmrmrmmrneG-Torr-G-Acrmemern-C-G-GG-AT --Crmrmememnnne 1355
GCG-GC----AC-+---Gem----TGG-TC---Gr------G--C-G-GC-AT--G--Cr-r-ron- C- 1364
GCG-GC---GCrmmrm-Gmrmeneas TGG-T---G-C--C---G--C-G-GA-AT---wmmmememenca 1421
GC--G----T-C----TG-G-----CGG-T----A-CA-C---G--C-G-GA-AG--G--Cr--rnrnrnv 1358
GC-A--emr-Acn-Ger-Grmrn-T-C-Cor---G-CCGC--GG-G-CA--CAC--Gr-n-n-- GG-T-- 1322
[CHN TN c Su— Ge-r-e-C--TC---G-AA--~-GG--TCA--G-A---G--C---G--C-- 1307
GC--Gr-GrrmeneCr-Gremene-Co-TC-GG-AA-----G--TTA--G-A---C--C-----G--C-- 1307
[CH—— G----AGC--G-----C-C--TC---G-GAG---G---TCA--G-Armrmermrmrne G-T- 1307
CG-TCT--TG C-- TC A--G--C--GTCG----GGA-- 1295
—TC-T-AT GCC----GG G-GC-A-Grrmrmvee CA-C---G-GA- 1283
AC---AA-----e--T-C-C-C-T----AG+---Gr=----G=-C--G-C---G G- 1271
GC--GT----AGC--GG-G-------- T--G--Co-n-Gomen 1283
[oR— Y. NeTo RN c Ru— GC-C-T----AG-----CrrmrmrAr-Gr-Toememmmene C- 1285
(O T W YoM c — GC---T---AG----Grm-r-e-A=-G--T C-- 1268
(o] cTmm— Y. N— G-----CG--T------TCA A-G G 1346
CGC--rme-Ameme-T T TCC A--T--Gonrn-G--C-- 1304
NcTC, FOUU, M— T---G---AG----TGT-----A--C--G--C---G---C- 1316
CG-mre-T-A---C-Grmrmeev Tee-To-2-CAG---TGT--=-A=-C--T-----CGC..... 1226
G-G 3 el ——— TGT--C----G--C--C--CG--m-- 1331
-G G G GG YN R—— C-- 1307
NcTcH cle i V. N TN T NI oo SN ¢ NNY. NG | c Y — G-T- 1322
-GG-GC---T-A---G-TG-G-r-mn- GC----G-G--G--G... TG----A---C-Cemerme T-- 1325
---------- G--AGT GGG T G-A- 1325
SN . S— G-----T---AGGC-------A--GG-G--C----AC--T--C----GGGAC-- 1283
[O]CHNN, (NN ¢ c S, MY c— C---G-TAG---C-A--T--C-—-GGGAC-- 1265
----- T--A--TGG c-G G T GG-T- 1313
CGTA----T-A--AGG C--AG YN o3 N—— YN R 1304
CGTGGT---A---GGrrmrmemeev C--AG---G-----A----C-A TA-----G 1304
(O R [CR— C-A--Gr-em-Armr-CT wrmrmemens G--C---GG----- 1253
Ny Wl S,y W— C---GG--TCrermrmemv YW cTo7.YoRuy W—— 1328
S NICHIE, N, /. N— T--G----GG--AC---G-T--CAG--T---TA-C-----G---- 1328
Y NS\ N ¢ S— T---GA-CAG----T-T=-A--CAC-+--A--r-rmrmrmen- 1310
S NS WY, NS B—— T---GA-CAG---TAT--A--AAC---CA----rmrnemen 1313
1319
S NS NN, (S— Co---A-CA-A-mememenn YV \oR . N—— 1325
T-C-C T A-C----AT-- 1319

I-E1-41
AUG 96



E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AGTACAATTTTTAAGATATCAAGATGTAGAATTTATATCATTTTTAAGTGCATTTAAATAATTTTTACAAGGTA

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

----- G---CC-T-wsmrmem-CormeGorTommemen-Toe-AcG-TAme-Am-Crmememenen-C- 1348
202
SN Wy S GAA----T--T--A-----A-GTC-----C---A--n-G--TAA-- 1378
SNy S C-AA-T--T-=-T--G---A-GTCrnermemeev Y.\ cH— TAA- 1381
------ G-A-----G-C--G-Crmrrmrmrmrm-Crrer-Co-T-C--TC-Grro-C--CCremmmm-A- - 1429
C----G C----CC-GT----C------ACC--CC-G---A- 1438
T G--eeT CC----CC--T---C-----AC---CC---—-AG 1495
------ c C--A C-+--C-GT--+-C-----G-T-~-CC------C- 1432
T--A-G-A c-G G--C----A-T----CC-----TG---C--A-G--GG 1396
«-CAGG---C-----Crr-r-GG---G--G-G-G--CC--GC---C-------TG--CC-A-—-CG 1381
S — GC-C---GG----G--G-G-G--CC-TGCC--Cr-rerm-Tomee-A--CG 1381
-GA-G-------GC--G-GG----G--CG-G-----CC-TGCC--C-----G-C----C--A---CG 1381
CAA-TG--A--C-G----A-G-—- 1369
wmenee-Germ-A-Coeo-Go-C-A-TCAAAT Go-o--C-Grmrmn-Ac-A- 1357
TAT----T G--C- 1345
S Uy SN S 1357
GG--C--T--C--T-w-r-Cor--TAC------Too-Crmeen-A- - 1359
TAT----T A 1342
w-Go-x-CC-GCrm-Crm-C-AA---GormrmAcmneee G-A--C--A---Cormee-Ace-A- 1420
cc G-GA TAGC G---C-A--GG-----C-TA---A- 1378
C GAA Cormen-Toene-A--GG A-G---- 1390
.......................................................................... 1226
SN o BN ¢ I e Yo ) - GG-G----A-G--C- 1405
GA YN, SN N ¢, S W— 1381
B NGB\ o— C--A----CA-A--TGTG------GC---G--G---A---GGC---T--A- 1396
T A---A-=-C-Cr-ee-C-Ac--TA-A=--GT T-----GC---=-A--A---GGC---G--- 1399
T-TATG [T MU ¢ W ¢ Core-Ae--AG----G---C- 1399
----- GrormrmememeneeCoPArmen-To2-G-GGormrmen-TCrmr-C-Ar-A-Tormee-T--G 1357
—-A-G C-AA G-G TC-----A-GCTG---A--AG 1339
—-AG CA C-G-C------GAC---m--- Y. NS— Y N— 1387
------ G--G A-CA-T------C-G G A-G--nn-Acmm 1378
A--A-T----C-G GT c- G 1378
SN ¢ RN ¢ S G--C---GG-G-Gmrmrm-Gmrmemeee GCA--T--A--GCTG---GA-G--C- 1327
| p— CC--C--Crrmr-Ar-Avrmrne-Co-TC-Tomem--C-AA T--GGC-G--C-- 1402
T--G-Gr--CrrmrnCorme-A-CA-wmmmmenes 3 o— CAA-C-A----T--GGC-G--C--A- 1402
N C-C---A-CA--memmmmn TC-G-------C-AA---A--GATG-GGC-G--T--- 1384
S - A--A-T-c--C-TCormrmenen C-AA---G---ATG-GGC-G--T--G- 1387
S TR .. N— 3 [oRm— AA---A----TG-GGC-T--T--C- 1393
S Y o X oy W— ) i CR— AA---A--G-TG-GGC-T--G--C- 1399
) I GC-G--T---+-G=-C-Grmrmen-Tor-To-Ac-Cormene-A-G-- 1303
II-E1-42

AUG 96
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

poly-A signal for HPV42 ->

most-likely TACCAAAAAAAAATTGTATAGTAATATATGGACCACCAAATACAGGAAAATCATATTTTGGAATGAGTTTAATA 1464

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

c-C T--C-G T-G-Coemmrmemeee TA-----CCrrmemennaee T 1422
202
------- G----GCo-To-en-T--AT---T--G c- G- 1452
e Tomeee-Groe Tooe-GT--AT--T--T C- 1455
G GT-T G--G----T--G-G-----C---T-C-----CC-GT-G 1503

---------- Gror-Toe-GT-CrmenTor-Go-GmrmemeneGormenen-CT-CrneeneCo-To- 1512
------------ G--r-T--r-GT-Tomrmre-G-G-Cr-T--Cormrmrn-Con-T-Tooe-C--C-T 1569
we-C-Gmr-GCor-Tome- G T-Tomemenen TG--G-Cr---G--Grermrmen-T-Conen-C-GC-- 1506
------------ GC--C--G--T-T--C------AGCG-C-----G--G--GCTA-~-T-C-----CC--C-- 1470
-GG GT-C TG--G-CrmrerCrmemmmmenens T-C---C--GT-G 1455
-GG GT-T TG--G-Cr-r-Co-Gormrmeev CT-C----C-GT-G 1455
-G--C--G=-G-----C----GT-T TG--G-----C T-C---C-TT-G 1455
CC---GC-C G T--T--G---C-Gore-Crrmrmee-To- 1443
(O G o SN o S o S (ORI C----C-Gr-=-TA=-=-Cor---CC-—-G 1431
(GRS GN RN R o R, N— [oR—— G----G---CT----CC-T--- 1419
CormemeCoTrmemeTomeToTomene To e Con G Tomene-GrneCTonee-C- T 1431
C---T--C-T--C---T-G---C-T-G----G T-eee-GCoo-CT----C-T-- 1433
CG--T---C-T----T-G---C-G-G T-ee-Goee-CT---CC-T—- 1416
(o] RN o R— ToeeT-T-Gorme-G T 1494

G T 1452

G---Coe-T-T---CC-T--G 1464

1226
----- ol X S

[CHNNGRE, N coN c X T cHN c R—— C--Grorn-Crmeee 1455

3 R e} (I Yoy I, UGN, SN T N, M- G-G 1470
GG CC-G-G 1473
SR (O, QTR CHNCH) NN UM VN, (S — G 1473
A Cc—G 1431
CC-T-T 1413
T 1461
G 1452
G 1452
----- C--CreeCormn-Commee 1401
(o] cRmm— C--C---CC-+-GTA--C--T--Gor-T--Germ-Go-Cro-T-Tormeemeeee 1476
(o] RN o CC--TGTA--G----TG-C--T--G--G~-G-GCr--T-Corrrmemnnmv T 1476
[O— Core-T-Cre-GTG-CormeneG-CrmemTormeGeGmenn T-Toemmemeneee T 1458
[ORNE, N oS /ey V- N—— G-Cr-r-G-r-G-G---CT-T---
CG---Grrmr-CoreeT=Croe-GTG-Grorme-Gormme-CornrmemeGoens T-Coree
(o [ORNE, NORINNc) [ NN cHIN oI, /c M, N o SU—
c T G G--C G
II-E1-43

AUG 96



E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

<- poly-A signal for HPV42

most-likely AAGTTTTTACAAGGGACTGTAATTTCATATGTAAATTCAAACAGCCATTTTTGGTTGCAGCCATTAGCAGATGC

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

-GC----GG---TGTA--GC-A----m--- . ey S AG-A--T--Grermemen 1496
.......................................................................... 202
--------- GC--A--A C- c ACAG-- 1526
~C--C--GC--A AT C- C G-ACAG--- 1529
--A--C-GGGC---GTA--T--A--T----CC-----C-G A A-- 1577
ey NGB cTcy ) [N, SN o o S —— YN T, - 1586
-GA----GGGG--Gr-r-T--Ar-Crrr-CT-Crrr-Grmrmrmemmmrmememmamenens T-T-A- 1643
—-A---A-GGGC--TGT CG-----C c GT-T--A- 1580
~T---C-GGG---AG---G G Y (o7 Ny J— A- 1544
C---CC--GGC--CG----T--Corme--CT----T-G C-T-A-T-—T-—AG 1529
C---CC--GGT--CG----T--C---r--CT----C-G C-T---T-—T-T--AG 1529
C---CC--GGT--CGr--r-r-Arreex-CCrrer-C-GT-----Crmeme-Crermen-Crnen-T--CAG 1529
-A--A-G----T-A--C 1517
------ A-G-----T-CA-T - 1505
(o2, N I YN, N, S (o, N o M— 1493
QRN (S5, (NN (N o S — (O, N G- A--A--G----ACA--A- 1505
-------- TeeeeTeeCornene TG 1507
------ T-A--Crrmrme-Tom-TmereeCAcerm-Crmemen-Aceee-C--ACA-—-- 1490
C-C---A-rmre-AG-Armr-Anmr-Too-Gorme-C-CT - Tomemmrmenen-G-A--Gor-Acn-A- 1568
3 (.Y, N S, S —_ AG-A--G------ 1526
+e-C--C-Cormrn-CrrmrnnC-AG-A---C-Trmrmrmen 1538
.......................................................................... 1226
C-CT--T YNCTOR, 1553
T--T--C-----C-AG-A--T---A---CG 1529
(OF) PR TR, [ N g SIE) [c) AT----TG--C-- 1544
[oX AN, Sy, N W— T-—-CTGT AT---G 1547
w-Aw-C-Grorme-Tomeme-A-GT-T T--A A--A 1547
—-AG--A-T--A--C T--A TAT---- 1505
----------- ATG-A---A-------C AT A--A---C-G--T--- 1487
-G---C---AGT--ATG------A--C C----A (o2 .. N S— 1535
(R YN, T . N ¢ M g PN o y p— 1526
(O YN {cToy Wy HR— C--A-T T 1526
C-T--C--G-----T--A-C C--m-T--C TC-G 1475
-GC--C--GG---T--A--T-—-AGTC c- FNCR, S— 1550
-------- GGGG--A--A--T---AGT=--T--e--CTGrmr-e-Cor-C-Awre-C--A-G---- 1550
«-A--C---GG---Cormemenee AGT-------C-C-G---T--Cr----C-A-----C---TGCA--- 1532
-A----GG---C AGT C--T-GT--T--C------C-A--~-CC--TGCA---- 1535
--------- GGG--C--A-—-AGT GT C TGTA-- 1541
~A----GGG--A AGT G C---A-G--TGTA-A- 1547
(ORISR, | /T, A — (o N, S ATC-emen-Go-Toemen 1541
II-E1-44

AUG 96

1538



E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely TAAAATAGCTATGTTAGATGATGCAACACCTCCATGTTGGACATATATAGATACATATATAAGAAATGTATTAG 1612

HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

[ C-re-Crmer-Too-A-A-A-=-Cror-AC--+--G-C-T Te--=-GC-Corn-Crnenn 1570
.......................................................................... 202
A A---C cT T T--C- 1600
A c- T--A g G RO y p— 1603
C--G----G-T--C-G--C TAG--AG---TGT C-G-T CT--- 1651
C-------GGT+-C----C-----C--CAGC-AG--C---TGC--Cr-rnrmn- [, (o 1660
C-----GAC TAG--AG-------AC-----T-Co-Tor-Toemmemeee CC- 1717
------ G-G-C--Corn-Crormrma-AGC-Armemee-GToe-Gror-CormenTememeen-ConeG- 1654
---G-G-GAC-AC-G--C-----C--CTA--AG+-C---CA=--Crrememmmes T--C-G-CA------- 1618
-G----GGT-AC-G--C--C--------C-AG 1603
«-G----GGT-AC-G--C C-AG 1603
-G----GGT-AC-G--C-----G--GG-C-AG--Crorm-GremenTmemmmen C-T-G--CC-C- 1603
YN N N— T---TA-AGC--C---TT--e--Tee-Awe-T--C-T--CT-T--- 1591
1579
1567
S N o SN — C---GAGG---m---- Acemen-Tor-GA--CCorrmemens y p— 1579
---C-T-GGT---G GAAAT A CGAT---T---G---T-GG--- 1581
C--T--G-T--C-G GA-A-G------G--Crmenen [c].\ g R—— y p— 1564
-~-GG-G--C GA-CA-G CT-T----Corrn-Gormen-CGoe 1642
BN ¢ NN o SR [ORNY.N o7 W cE— T-Tee-ATome-GremmrneCrmene 1600
A---C---A--- «-CGG-A-C--C-T-o=-T-Crre-AT e Grmemen-Coneen 1612
....................................................................... 1226
N cTc . N c S C---GGCA---Cor-Towrm-T-Cormr-GrrmeneGmemmennCrmenv 1627
T Cc—-C GA-AGT T-T GC----CT--G- 1603
N R TG--TT--G----C-G-Cr-rm-Gorrer-C-Co-Gormen-Toemees 1618
e TT-+-G-GG--C-r-G G G-rn-Gmrner-C-Co-Go-Go-CTomemen 1621
[N ¢ S— T---GTG--C-------AC--Cr-----GACA--T-----on-- C-G- 1621
c T--T-G G CCA---Trmrmemene C-C- 1579
GC T-—-A-G CAT C-AT--CC--C------C-C—— 1561
NN c N Sy N— Teee-AT GAT----G-----C-C-G- 1609
. NCY N W— ) GV, N GAT--C--G-------CG---- 1600
S R Y N— T--+-G-CAT-A-Corremermememens GAT----Gmene-Crmeee 1600
BN ¢ N RN RN c E—— T----AG--C---T-Crremernev AT---T----G--C-C-C-G- 1549
—-GG--—-AT AG ) p T G--n-T-G--- 1624
A---G-G--AT-A--G C--—-AA G G-----CCormemv 1624
YNGR (. NS—— T---C-AAT-C--Crr-GT-rmrm-Grermrmemene G-----CCrermm- 1606
YNGR SR QR Sy N SN ¢ JS ¢ S— C--G-----CCrnerer 1609
YN cTc TN, S G-AGT----Cr--GT----G-Croe-CoeGrrmrm- Toemeee 1615
RPN S o S—— A-T--C---GG-----G [CHINE - 1621
A-----G--AT-A G---C 3 TSR, S (o 1615
II-E1-45
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV11

-> <-
most-likely ATGGAAATCCTATAAGTATAGATAGAAAACATAAAGCATTAGTACAAATAAAATGTCCACCATTACTAATAACA 1686
HPV54 —-C GT-CT-T CG---TA-G--G----Cr-rmenen-T---C--A-G-G--C 1644
(07011 OO 202
HPV32 SR, |cToR, S [cH— AC-GTTG-Trmrmememmmemes YN 1674
HPV42 w--C-----ATGC AC-GTTG-T--G--Cormrmemenes y p— 1677
1=V T — C-AGG-GT-Cormrmemenen G---GG--C--GCrr-r-C-Gmenenev T--Ge-T-Grmemen 1725
HPV28 e C-AGG-TT-C-----C--G--G----G----C-GC----GC-G T-TC-T 1734
HPV10 we-C-C-AA--T--Gorm-Cormr-Grrme-GremmmeG T oo= G Crmmene Con Tome Con Tomememce 1791
HPV29 SN GTcy - W cy i oRS— C-GGT-CC--Crmrm-C-CrmmrnCoTornCormemenna T 1728
HPV61 w--Co-G-CrrmeCrmemmensGrme-C-G-AAT=-AC---G C-G-G---n-Troe--A-Gomenv 1692
HPV2a we--C-C--AG-G+-C----Cr---G-C---A-T--GC-G--GC-T--G-r---- CC--A-G----m 1677
1=V A — (O TS o S o S A-CC-GC-G--GC-T-rmrmemenen C--GA-G--T-- 1677
HPV57 we-Crern-CT-Co-Cormr-Co-Gmemnmnen GA-CC-GC-G--Grmrmmmmren T---C-GA-G------ 1677
HPV26 CTGTT-----C G-AGCC--C-G---G-T-C---C--C-----A-—--T--C 1665
HPV51 S SN, [c) ————— [clcy\cy PN e, S ——— G 1653
HPV30 ST ¢ S ¢ CA-C G--A 1641
HPV53 we-Creene-Ge=-CT GCA-C G TG 1653
HPV56 T CA T-- 1655
HPV66 S TN o SN, CA T---G-TA-T-T- 1638
HPV18 SR NS g p— (I A R N o S— T-—-A----C-—C 1716
HPV45 T (ORI NN M, SN ¢ o S— T--A-Co--Tooem- 1674
HPV39 we-GT=-G-A-wmen-TormeeneGor-ToeeAG T ---Cormeno-G T-C 1686
HPV68ME180
HPV70 1701
HPV59 1677
HPV7 1692
HPV40 we-T=-Co-A-CC-Crmrmememmmmememens C-G----C-GT---T--G--C--T--G----GT----G 1695
HPV16 TTAG-TTC---G---GT--G---G-Cr-r-Grorme-CrmrmeneCr-Trmee-Toe- T 1695
HPV35h 1653
HPV31 1635
HPV52 1683
HPV33 e GAA--TTCA----GTG------GG G--T C-G-TC-T-C 1674
HPV58 ~--T--CGAC--TTCA------GT GG T A--T--C 1674
RhPV1 -C--G=-C-C--T--G-Trormemmmenee-AATC-Toe-G-Go-G-Co-Cronn-G--T--T--C 1623
HPV6b S (- (G, I RN ¢ RN— GAC-TT--Teemmrmemenv TC-G---G---G 1698
HPV11 T G--C [CHNIYN R o JSE N GC---GG-T-- 1698
HPV44 e C----G-CC-T--Crrmrmeee [o, ANEVOX, | S G--T---A--G---- 1680
HPV55 1683
HPV13 1689
PCPV1 S S o MR A NcHNoR , SN [CHN, N cHi 1695
HPV34 S B GT--T----C CAT---Tormeme-T T 1689

[I-E1-46
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for RhPV1

- <-
most-likely TCAAATATAAATCCTATAAAAGATGACAGATGGAAATATTTACACAGTAGAGTAACAGTGTTTACATTTCCAAA 1760
HPV54 «-C--CrrmrneGor-GT-CrorCrmememnen (¢cloR o oR— A-TGT---TGT-----C-- 1718
COPVL oo
HPV32 e C-G--AT--G--C---A--
HPV42 e C-G--AT--G--C-A-----
HPV3 P g T-GGGG-----Ax-------G---C-G-G---C---C-GCAG
HPV28 A AC--G-G G--C-G-Go-Crrmer-CA-Crmmmenmen CAA-—- 1808
HPV10 N AT-G-CG-----A-rmrme-G-T--G-G---C---T-GCAGC-C--C----AA--- 1865
HPV29 A-C---G-G---GT-GG-Grmrmermmemene G----G-G---C---C-GCAG--A--C-—--CAGC-- 1802
HPV61 CC-G A--GTG------CAG--TT-C- 1766
HPV2a A-C--C-CC-----C--G-G--G--- --G-G---C--GC-G----- ——-AAG-- 1751
HPV27 YR GHE o, /e c N c SU— G-G---C--GCme-Cremmrmemeee AAC- 1751
HPV57 A-C-Crmememme T--G-G-G-e-Gremo-GmermeG-Gor-Crmemenmn C-----AG-—-A-C- 1751
HPV26 ~ ceeeeeeeeee CA-G---A--TC-CTTTTG T A-AC 1739
=V — ~-ACA-G-G----CA-ACCTA-TG-------- T-CA--Grmemenen A-A-AG--TT-- 1727
HPV30 . N— --AC-GC-C----CA-A--T-C-G--C--G--------A--CAT--G-GC-----T--- 1715
HPV53 CA-AGCTACGG-----G-rmememv A--CAT---—-ACAG---TT--- 1727
HPV56 CT-A-TACG A-GTT------CAG---A-~ 1729
HPV66 CA-A-TA-G A-TT AG---GA-- 1712
HPV18 . N— (ORI N cToNN NS, S oo SUNIE c1y. WY WY W ¢y S_—_— 1790
HPV45 1748
HPV39 ~-C---CCrmrme-G-GGmen-Co-T-Go-CCrmrmnnn [ T T— A-eee-T-- 1760
HPVEBMELBO  ...ooooeveeoeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeee e 1226
HPV70 ~-C----CCrmr+-G=-G-G-AA-T--G---CCr-CC-ACT --Cr--Crmemmrmrmememmnns T-- 1775
HPV59 e Cormr-AG-T-Crme-Anrn-Goe-CCormrme-A-To-Con-Toe- TG - AcmeAcememcnce 1751
HPV7 e CAT--A-C-T---TG--A--ATC G G GA 1766
HPV40 w-Cremmmene ATA-C-C-G--CAGT-AG-ACC---------- VNS | o7. Y Y. W— 1769
HPV16 ~T--C--T-+-G=-GGT-C----TCT--G---CCT - 3 N Felc) | cRN—— T-- 1769
HPV35h oo G-AGGC--m-memnm G---CC---C----T--C--G---GTG--C----- 1727
HPV31 B [cl-Yelc) i cRum—— CC---CC-e-T--Co--C-GGTG-Trmrmrmememnen 1709
HPV52 A-e-e-Ce-G-AGG+-C----CCT--G---CCrrmrmenn T---T-GGTT-----CAT--CAA--- 1757
HPV33 e C----G-AGGC-C---CTCT------CCrrmrmemn Teeoe-Teee-A--GA-—-AA-— 1748
HPV58 e C---G-AGGC------TCAC-----CCorner-Grmrmrmenv C-ree-A--GA---AAC-- 1748
RhPVI - C-CC--G-AGGTC-G-------- [CHE, RN cS— YW cTcy  R— GA-C- 1697
HPV6b -C-C-+-G--AT--CT---A--T-A--AT--G T-C ACA 1772
VA A —— G-CAT--GC----G--G-A--AC----m-n-- g g T--CACA---mrmemenean 1772
HPV44 e C---G-CAT--CT----A--G-A--AC--------TGT=-Co-G--e-T-Ac-- 1754
HPV55 ~T--C---G-CAT--CT-----A--T-A--AT 1757
HPV13 ~T---G--G-CAT--CC A--AT GT-T ACAC 1763
PCPV1 «Teere-Go-AT=-Co-Co-G-A-A--AT o [ iy g c S N N— 1769
HPV34 e (ORI A-GC------T-CC G A-G-A G---T-- 1763

I-E1-47
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely TCCATTTCCATTTGACAGAAATGGAAATCCAGTATATGAATTAAATGATGAAAACTGGAAATGCTTTTTTGAAA 1834
HPV54 -AG T--T C--T--G-----T----G-A--A----T-------CA--C---A--- 1792
COPVL 202
HPV32 C A--T-A T-mmmee- TG T CA------ C--- 1822
HPV42 A--T-C T CA----T CA------ C--- 1825
HPV3 CAA-------—-, AACT-C-C-A---G-G---C-G---AC C C C--- 1873
HPV28 CAA-------—- AACA-C-C-A---G-A---C-G---AC-C-T------ C--m- T CG-- 1882
HPV10 C--T-=---- G-GACA-C-C-A---G-A---A-G---AC C----T CG-- 1939
HPV29 - G------ AACA--T--A---G-G-----T---AC-C-------- C---Tmmmm- CA------ C--- 1876
HPV61 -AAG-G----C-AA----T-----GG-C--------- ACCC-G---A------- T-mmme- CA-----CCG-- 1840
HPV2a 1825
HPV27 1825
HPV57 C--mmeee C--C-CA--TCCC--GG-G--CT----CCCTA-----A---C-------mmmm o m- CC--- 1825
HPV26 “A-memmeeemmeeans O C T EE C---G-C-=-=-T==-T-=---, Anmeneens TCC- 1813
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11 C
HPV44 e C--C G---G--C CC-GTG---AAC------------ T--
C
T

C--C
T--C--C- 1831

HPV55 e C-- G---G--Cr-----CC-GTG--ATCrrermrmrmenv
HPVI3 e C-- GG
PCPVI - C-T GG
HPV34 T C----CC--C-T-C-A--rmrmmmmemee GGCA

[I-E1-48
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 cds start for HPV30, 53, 56, 31, 16, 33, 58 ->
E2 cds start for HPV51, 26, 6b, 11, 13, PCPV1, 34, 35h, RhPV1 ->
E2 cds start for HPV18, 39 ->

3 sj

\/ for HPV16 E2 cds start for HPV45 ->
most-likely GGACGTGGTCCAGATTAGATTTG............ CAGGAGGAAGAGGACGAG...GAAAACGATGGAGACACT 1893
HPV54 GACA-C--TA-C-----G---...--G--T...------ C-- 1854
COPVL e 202
HPV32 . --A--ATC ..-—-G-AA 1881
HPV42 --A--ATC m-G--T G--- 1884
HPV3 --TTA---G-AC-T---A-CC-T............ ACC--TCCT--A------ -GG--A-----A----- 1932
HPV28 --TT----G-AC-T---AGCC-T............ ACC--TCCT--C-- --GG-AA-----A--C-- 1941
HPV10 ACC--TCCT--A------...--GG-GC-----A--C-- 1998
HPV29 ACC--CCCT--C------... 1935
HPV61 --T-C---G-AC-CA----GGGATCTGATCAACAGG------- G----- G---... 1911
HPV2a A-CAGTCC------ GC--...
HPV27 ..A-CAGTCC------ GC--...
HPV57 A-CAGTCC------
HPV26 C-C----A-A...
HPV51 A-A...-----
HPV30 ..A-CA-C--C--A---A--...
HPV53 ..G-TA-C--C--A---A--...
HPV56 s Aeeee ..G-TA-C--C------A-A...
HPV66 ----A-- ...G-TA-C--C------A-A...
HPV18 B A G vereeen CG----A--G--A--T-CA...--C-C---A---A--C-- 1926
HPV45 Ao weerns..CG----C--T--A--T-CA...--C-C---A---AT-C-- 1884
HPV39 A---T----G <eim=-C----C-----T--AGGA--C--T----A-A----- 1896
HPVBBMELBO  ...oocvviiiiiiiecteee ettt ettt e 1226
HPV70 A---T----G--A------ (O C----C-----T--AGGA--C--T------ A----- 1911
HPV59 e G--mmmmeeee- AA. .CG----A--G--A--T-CA...--C-GT------ C--C-- 1887
HPV7 1893
HPV40 1896
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11 -ACT--C------ CC----CA-T....ccu.....
HPV44 -ATTA-CA--A--TC-----A-A.....
HPV55 -ATTA-CAA-A--TC-----A-A... .
HPV13 -ATT--CAG-A--CC-----A-A............
PCPV1 -ATTA-CAG-A--T---——--A-A............
HPV34 A--memeee A-A-C------- A

[I-E1-49
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E1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

* coordinate 2814 in HPV16R

most-likely AGCCAAACGTTTAGATGCGTGCCAGGACAAAATACTAGAACTTTA...... TGA 1941
HPV54 N o S § p— A-GGC-T---r-Cr-Ar..... = 1902
CgPV1 202

HPV32 1929
HPV42 G AC-GT-GT-mrn-Gr.....o- 1932
HPV3 1980

HPV28 1989

HPV10 2046

HPV29 1983

HPV61 1959
HPV2a 1932
HPV27 1932
HPV57 1932
HPV26 1917
HPV51 1905
HPV30 1896
HPV53 1908
HPV56 1910
HPV66 1893

HPV18 1974
HPV45 1932
HPV39 1944
HPV6SME180 1226

HPV70 1959
HPV59 1935
HPV7 1941
HPV40 1944
HPV16 TTG-C A---T---T 1950
HPV35h I o c M Ve T (U A A---CGAGAC-— 1914
HPV31 TT-TC A---T---T y p— 1890
HPV52 -C-GGC----A---AGTG----Ar-rrmme--T--A--CGAAGC--- 1944
HPV33 1935
HPV58 1935
RhPV1 1878
HPV6b 1950
HPV11 1950
HPV44 1932
HPV55 1935
HPV13 1941
PCPV1I - Il — AC-GT-GT--w=-G-......~= 1947
HPV34 ] e R— AG-----Trmrm-GCor-Crmrmems [ T— 1944

[I-E1-50
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

E7 end for HPV5 <-
<- E7 end for HPV15, 17, 9
<- E7 end for HPV19, 25, 14d, 47, 8, 12, 49, 4, 65
most-likely ATGGCGGATCAT ACTTCTAAAGAAGGGTTTAGTG...ATTGGTGTATTTT 56
HPV19 e G---...
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24 53
HPV15 59
HPV17 ---A-T--CG-CAA...C-------- CAAAT.. TTGA-C---------- A-G----C...-G-------- AC- 65
HPV37 ---A-T--CG-CAC...G-------- AAAAT... TTGA-C---------- A-G-----...------T-G-GC- 65
HPV9 ---AGT--CA--
HPV22 ----AC--CG--...
HPV23
HPV38
HPV49
HPV4
HPV65
HPV48 GATAATATTGA-CA---T--T-TT--AGA--GGTC------- T-AA- 68
HPV50 AGATAATAATT--AA-GT----ATTA---A--...-G-T--T-GA-AA 65
HPV6O - A----C-AA... T------- T-AATTCTCTTGAA-TA--T--G---CA---C-...-A----A-G--G- 68

most-likely G...GAAGCTGAATGTAGTGAT......... TTAGAAAATGATTTGGAAAAATTATTTGAAGAA...GATACAG 115
HPV19 .- 115

HPV25 . 115

HPV20 115

HPV21
HPV14d
HPVS
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38 A, mmmmmmeeeen CTC---CATTAGTGAC-----T ..-G-G-G- 124

HPV49 TAAT-----A--C----—-....... C T---...AGCC--A 118

HPV4 AGTAT-G--ACG-----TG-T----GC--C---AGTA--GAC- 121
HPV65 AGTAT-G-CAC------ GG-T--G-GC--C---...... -GC- 115
HPv48  AACT---------—---GAG--C............... G--ACG--A-TGG-T--G-----G--GAGCACA-AT- 127
HPV50 ..G--TC---TC-GG----G-----T---AGTACGGAT- 121
HPV60 AGTTTGG--ACAA-----G-GC----------- W AG----- 130

[I-E1-51
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely AC...TCAGATATTTCAGACTTAATAGATGATGATGAC...GTGGAGCAGGGAAATTCCCGGGAACTATTTCAT

HPV19 - T yN—" T--C-T 183

HPV25 § pR NS . NS o SIS, S— 183

HPV20 AT A----..C-C C—-T 183

HPV21 A-GT A----..C G c 183

HPV14d AT A----TGACT----C T 186

HPV5 S, SN, ey SN AC--A..C CoemeT 189

HPV36 B PO, — [CH— TG----...C--A TTT c 183

HPV47 SN o SN S ¥ ¢y JSN o7 Ny ' MY oMU, NN o SRy N - 183

HPV12 -C-+-G-A=-G---GCr--=-A-=-G-A...C-T--Acrme-Gorme T-Toememmemennes 183

HPV8 S — Gromem-TormeAe-TGoeee. . Conee T T-T 183

HPV24 T Toe-G-Areee-TC-T--AG-A---GGGACT - Acrrmrre- Ce-Aee-Go-A 183

HPV15 T A-T--CoreTormeemeeeeAc=-Geem ACT-TA----G--C---C--T--—-ATGC 192

HPV17 .ATATA-----C----C---T-G--ATGC 198

HPV37 .ACT-TT-- ~-C-—-T-G-ATGC 198

HPV9 +osCT-TA---e-Crrme-Crmeev G--TGC 195

HPV22 IR cT. W, G, S, S—— TACT-CT-CT---- ~C-—T-GC-ATG- 204

HPV23 SN W ¢, S SR S— SV oy oy S—— C---T-GC-ATG- 198

HPV38 U, R — C--T---ATG- 192

HPV49 Y S— A-T--GT--A-w--G--GGAT - ~-G--A-T--GC---GC 189

HPV4 oo T=-Tere-Gee—-TT-CG--G-ACA- 189

HPV65 . oo TeTeoeeGromeme-T--C--G-ACA—- 183

HPV48 —err ~T-TAG-~-GA-TC-GT---C-~TCC--AAGTA-AATT—-G——TGA-—AGTGAC-GC 198
HPV50 -A...~-TAC---C--TA-T-mrmmememv CTC--AAAC--T-T-----G----AT-C-T--C-AA-- 192
HPV60 “TGGA--TAT-G-G--CA-TC-G-----C---TCC--GGAAC-----Grorrmrmemme- T--C--C-ACA- 204
most-likely CAACAAGAGAGTGAGGAAAGCGAGGAGCAATTACAAAAACTAAAACGAAAGTAT...TTAAGTCCA. AAA..
HPV19 T--C A----T--G C.. C..-.. 249

HPV25 iy I G 249

=0V E— T--A--C 249

HPV21 -G A 249

HPV14d A Cc--G 252

HPVE e G--T-—-C-G G 255

HPV36 =-G--T--A--C-G 249

HPV47 249

HPV12 T 249

HPV8 - . 249

HPV24 <-G--G---TTA=--G---A-T-CTTTG--G-—--GT AT T 249

HPV15 B R N— C-A--A---CTGG 258

HPV17  =Ger-Amrmmeeeee-C-A-GA---- 264

HPV37 -C-A---A---TTTG--- 264

HPV9 —--C-A-—-AC-—TTG 261

HPV22 e T-To-Core-GA-T =TT . 270

HPV23 YN o S— AATA- .G-G.. 267

1V J——— YN ¢ SN oy picTc Ty iy by — G-..~-C---G..-.. 258

HPV49 -G--G-ATT-+-+-Gee-Crrmrem-Gonnmee-G T wCooeToee. 255

HPV4 GC----ATA-A----TT-T--CA-TGC-C--GC-C-Cornmrmrmmememes AACAA----GAGC-G.. 261
HPV65 GC-A—-ATA-C---T--TT-T--TA-TGC-A--GC-C-Cormrmrmmrmemee AACAA-----GAGC-G.. 255
HPV48 TGT.......ATTC-G.....- T-AA-AG--GT-—-TGTT-CTCC-...GA-........—-.. 243

HPV50 GC---GCTTTCA-----TAT--CA-AG-CC-GGTT-C-Gr--rmrmenmes T-TATGCC-CC-GG.A—.. 263
HPV60 G---GTTA-CA----TT--A-TAGAGCTA-TTT-GCG--------rn- TAACTAA--CA-TTTG--AG 278

[I-E1-52
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely .......... GCT.GTCGCACAGCTTAGTCCGCGACTGCAGTCTATGTCTATGTCACCTCAGCAGAAATCTAAA 312
HPVI9 S — T-TG-AAG---T---T-Armememmmemens o 312

HPV25 R — S olcH.Y N, S — Ichm— 312

HPV20 ... SRV S ———— TG-AAG---T--AC------A-wmemna G-A- 312

HPV21 S [oR— CG-AAG---AA-GCrnrrmrmrmemencas [cH— 312

HPV14d --TG-AAG---AA-AT----- [cH— 315

HPV5 S TR VN, S BN M G 318

HPV36 . SER) PSS V) [ - -G 312

HPV47 . S, N € MUY N JH.Y [ c-G 312

HPV12 . —--T--CG---G--A-GT---- G- 312

HPV8 RN ¢ SN o SNN— [N QRN V. N Y o N — c-G 312

HPV24 . —-A-A—-TG-A-C--T--GC-—---T-AG-C-T-—-A-—G 312
HPV15 ... -AG.~TTTG--mm- O P o L D Coo . Wy o e S 321

HPV17 e -AG.~TTTG----Cormememe (ORI CA----A--G--Acmmr-T--Gomrmme 327

HPV37 -AG.A-TCTG--T-A-wrm-T--Tormemmemenv TA---T--G-Acr--T--Grmomv 327

HPV9 8 i fcR— C--T-A--Greern-C--T--G TeeConmmn 324

HPV22 ~TCAG--AcrmmA-Tmemmemeee- AA---T--G---G G- T-emmm 333

HPV23 ~TCAG---------- A--T--A-mee-T--AA-T----G---GG---T-- 330

HPV38 - ~TCAGG T-T AA-—-A-TT-AG---T-wmmmmmv 321

HPV49 ... ~A~TCA—-A--C-A-GT-wrmrmmrmorev A--A--T--G-GA--A--G------ 318

HPV4 ... <A--TG-AT-G------AGT----G--G--AAA--AA-T--G-AAGAC-CAGC-— 324
HPVE5 ... ~A-T-TG-AT-G--C-T-AGT----G--G--AAA--TA-T--G-AAGA--CAGC-- 318
HPV48 ... CAG.A--T-G---A-mmmmmm- GT-ATC-G-AG--CA---AA-G---G--AGAGC----G 306
HPV50 .. —-C-C-T-TG-TT-G------A---TTCAG-GG--CA---AA-—-AG-AAGAC---C- 327
HPV60 CCAGGACAGAA-G .~ T--TG-C--A----AA-GT--G-AG--G-CA-A--T - AGAC--AGC-— 351
most-likely AGGAGACTATTTGCAGAGCAGGACAGCGGACTCGAGTTAACT............... CTAACAAATGAAGCTGA 371
HPV19 C-A---T G g 371

HPV25 (O N o N — G-----A--G---. Ny (H— 371

HPV20 C-A-G--T G TP (S—— 371

HPV21 C-A-G--C G- G-, 368

HPV14d C-A-G--C GT-G . 374

HPV5 C-A-G--C C-G---.. i P o 377

HPV36 C-A--Go-Cormmrmmemmememnnnees [CH o ¢ B o NG P oRu—— 371

HPV47 —-A-G--C A C... 371

HPV12 C-A-G--C C--T--... . 371

HPV8 o o — R g SRS, |3 Y o Summ——— 371

HPV24 —-A-T-Gorre-Tormemee-T--G-A--A--G--C. A 371

HPV15 - T 374

HPV17 - T — 380

HPV37 e Termr. .- AGGA---—-A=-AC-GT-A....ooeoooovs RS 380

HPVO e Temm-.. 377

HPV22 e g KO, TN o BN ¢ S ') 1 E oSN p—— 389

HPV23 e 3 ETC T L LRSS, P 386

HPV38 - D e L L ——— 377

HPV49 389
HPV4

HPV65

HPV48

HPV50

HPV60

[I-E1-53
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely AGATGTTACT........CCTGAGGTG GAGGTACCGGCTATAGACTCTCGGCCGGAAGCT. 423
HPV19 T 423

HPV25 S 423

HPV20 T 426

HPV21 T 420

HPV14d T 426

HPV5 - 429

VT J——— A 423

HPVA7 e 424

HPV12 3 R 423

1277 S— S FE N N A 423

HPV24 e A-ATT---CAGCAGGAGGAA-------- A---T--—-GA-ATCTT-CACCAG-. 435
HPV15 e T, -AGC--ACT........ TTGr-rmememen G-CC-TGT-GT--C-G.... 426

HPV17 «--C-----CAGCAGACTTTG---........ CAG----T-—-G-CC-GT-~-GTA---C--AA. 444
HPV37 -T---~-CAGCAGACTTTG---......... CAG-----T--ATCC-G---GA---C--AC. 444
HPV9 «e-C--T--GA......AA-AC--.........GAA=-mrmemen- C..A-TC-A-CAA-AAC--. 432
HPV22 G GAA------. -G-GC-CTC-AGC-—-C-—-A. 441

HPV23 S -AA--T- --G-GC-CTC-AG-----C--C. 438

HPV38 e TCoemm s o AT, --G-GC-CTC-AGC----C--A. 429

HPV49 ~--AC-C--.........G-G---C- — G..-CAA-G-C-G-A~-G... 435

HPV4  -A-TC-CT-....... A-AC---A...........~-ATCCGA-AGC...C-GG--G-A-TTCTAGC. 417
HPV65 oo AAC-A.......... GA-TC--A-A--C..-—-GGT--AAC-G..C. 414
HPV48 AT-C--—-AGAT.. TCACTGTT-—-G-AAAAA...-—-G-GG-AAATC--.... 405
HPV50 T-ATT-To. Co-e-A--A-..~-TAG-TC-AAT-TG--G. 411

HPV60 GAAA-AAA-............ -TA--TT--AAC..TCT-TAGA-AGTA-T-AA. 444
most-likely ..GAGGGAGAATCAGGG...GTAGATATTCATTATAAAGTATTATTGCGTTGCAGCAATAATAAAGCAACATTA 492
HPV19 -G=-A-Conere-GACA--+-C-An-r-T--CoCrmrmemeaee GCA-A-----C-G----TT--- 495
HPV25 R H— GACA----C--AAG-----C--C GC T-— 495

HPV20 SN X oF, (Y. Vo7 NN o S— (o W— GC---T--CC---G--TT--G 498
HPV21 492
HPV14d 498
HPV5 501

HPV36 . 495

HPV47 AT---e-Ge--GAT C--C---Gre-Coer-CC-A--G--C---- 498

HPV12 RSN ¢ SN o o7 Smm— G----CTGTC--GC-----A-Terermr-Toeee-C-G-- 495

HPV8 S e Toy u ¥ G-C----C--C-Gror-G-Crermr-C-CA--G-Crmrmv 495
HPV24 A-CTT-AGGAAG-AA...-ATA--GCA---------- A-C-TA-~--A----T--CTTA=-—--T--C--- 504
HPV15 .-GT-CC...AAG--A...C-G-GC---GT-A-AG-TC-TC-T... AAA--T-A----GTG-----TG--- 489
HPV17 ..C--T-TCAAG--A...T-G-GA---GT-A-AG-CC-T--.. AAA--T--T---GTG----T-TG-- 510
HPV37 ..C---T-CCAAG--A...C-G-GC---GT-A-AG-CC-TC-T... AAA--T--T-—-GT--—-T-TG--G 510
HPV9 ..C---~-ACTAAG--C...T-G-GA---GT-A-AG-TT--C-T.. AAACAT-----GTG-----TGT--- 498
HPV22 .C---T-GTGT---.. TCG-GACA-T-CACC-GTT-G---... A-A---A--~-GTA--G--GT-~-G 507
HPV23 ..C-=-T-G-GT---...C-G-GACA-AT-G-A-GTT-G---.. A-A~-T-AA--GC-----GTG--G 504
HPV38 w=-T=-TAT---...C-G-G--C-GTAAGAG-TC-T---... A-GA----T--C-GC-G----C-G 495
HPV49 .C---T-GTCAG--AGAG-GCA--T-G-r-rmemmn AG---A---A-e-AT--G-CGT---A—- 507
HPV4 ..C-A-AT...GGC--C...-G------A---TGTTGT-G---...-AAA-T--T--C-GG-GG----—-A-G 480
HPV65 ..C-A-AT...GGC--A...-G------A-C-TACTGT-G---...-AAACT--T--—-GGCGT--T--A-G 477
HPV48 AT-C..G-T-A-.. TGT--AC--A-.. TCTA-T--G..-~-A-T-AT--~-TC-G---T--TG-- 465
HPV50 .-GAAACA--AAT--C...-CT---GCGG-G-TGT-TTCG--GC-T-A-A---AT---CG--G---TG-T--G 480
HPV60 .AGT--GACC-TG-TT...--G--A-CGG-C...-GTA----T...--CA-T-CT---GA----C--T--- 507
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely ATGGCAAAATTTAAAGAAGCGTTTGGGGTAGGCTTTAATGAATTGACAAGACAATTTAAAAGTTATAAAACCTG 566

HPV19 C-- 569

HPV25 569

HPV20 572

HPV21 566

HPV14d 572

HPV5 575

HPV36 569

HPV47 572

HPV12 569

HPV8 569

HPV24 T--Toeo-Tos-Awe--GT-=-C-=--TC-C--G--C-G---A--—-G--T-- 578
HPV15 563
HPV17 —Acrme-Ar-Ge-A-A--TG-T--A--Corr-G-A------AG-—-G--A- 584
HPV37 584

HPV9 572
HPV22 581
HPV23 AA-TA-T-A----=-GC-T--Cormr-Grememenee CA---G---- 578
HPV38 569
HPV49 T-AAGT---G-C--G---TAT----T--G--Te-T---G--AG-T----G-A--e-=-Gre-A- 581
HPV4 C-Armen-Gremmmees TG--A------CTCA-AC-----A-A-ree-ATT-As-rme-Goee-T-T-- 554
HPV65 -G-—GT-T- 551
HPV48 ~G---G--A- 539
HPV50 C-TTGT--Grmememeev AAA-A---CA-TCCA--------- A-T--T---ACT---rmemen A---G-GT-- 554
HPV60 g TAC-----T---CA-A-GGA--T--A~-GC---CG------G-—-G-T-A-- 581
most-likely CTGTAATGATTGGGTTATAGCTGTATATGCAGTTCATGATGATCTAATTGAAAGCTCAAAACAGTTGTTGCAAC 640
HPV19 c T---G GC c 643

HPV25 - T G (o3 SY.NNNE, SN o, S 643

HPV20 C-T--G G---TC (R — 646

HPV21 TeeeeCormen-C-GT TC G-----A 640

HPV14d C C-GT G TC GA---A 646

HPVS G- C----G-CT G T G---C-A 649

HPV36 ~  —eee-Coreeeee G-CT-—-T C § g e 643

HPV47 c G--T-C C T G-—C 646

HPV12 T--C ) p—— T G--C 643

1=V — cT G-----CT [CHNSN T, /. NS [ N— 640

HPV24 T GG---AA----GT--AA--Teoe-Te-Tooeree To-T--G--A-AC-A-- 652
HPV1S - GA--C----AC-GA----T-r=-To-Ac-Awrr-Gr-GT-Acrme-To-Toee-Aceo-ATT- 637
HPV17 658
HPV37 658
HPV9 646
HPV22 e GC---e--AT-G--CA--s-=-T-C-A-A---=-AT---A~-TGCG--C-----A---A--- 655
HPV23 e AC-------AT-G--CA------GT-CAA-A--A--G--C--A~-TGCG--T--G--A-—-—-A-—- 652
HPV38 T--CC-CC------CT-G--A--G-----T-C-A-G-----CT-G--A~-TGCG--C----A--—-A-G- 643
HPV49 e Y A--T--A-CC----GC--G-GA--A--G--GG-A-----TG----—-A-AC-TTT-A 655
HPV4 TA--G--A---me-Ac--T-A-T-T-AG--C-GC--T---AG--T-A-----T-----GATTG-T--AA-G- 628
HPV65 TA--G--A--rmeeee-T-A-C-T-CG--C-GC--T---AG-TT-Grmrmmv T--ATTG-T--- 625
HPV48 TACACCAA------A---A-A-C-ATA-GTA--AGA--A--T--CGA--TGCT-GT-—-GTT--A~A--G- 613
HPV50 TACAC-AA----A----T-TA--T-T---CTG-GCA--A--T--m---- GCT--T---ACCAC-A-—--A 628
HPV60 T--G-AA-Cormrmemen AG---G-G---C-C-GCA--A--AG----A-~-GCT-----ACAG-TA---G- 655
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV5, 12

- <-
most-likely AGCATTGTGATTATATATGGGTTCATGGGATAGCAGCTATGTCATTATATTTATTGTGTTTTAAAGTTGGAAAA
HPVI9 — creeeeee C---G-G---A--AGACA--C------A G-T C G 717
HPV25 —  ceeeee C---G-G---A-C-Grmrmemmn [ S— [cl M, S G-CG---m 717
HPV20 YN [l o S— CA----- 720
HPV21 (. N— [T g . SE——— 714
HPV14d T T C---G 720
HPV5 GT--A cc G-CG 723
HPV36 AT--A c G-CG 717
HPV47 AT--A C G-CG 720
13V —— (O B X ¢ T— (NN T, i of o S C----CGmmmmn 717
HPV8 e Toeee-AGAA-T----To-A--TA-mememe (ORI BN ¢ o e M 714
HPV24 e Tee-ACA-AA--GT-T--Ae-e-TT-ee-C-Grormenn-C-G-C--C-- 726
HPV15 (cloR— CormToeeTe- 711
HPV17 Y. N— T--Cormemv 732
HPV37 e TG T 732
L=V R ——— C-rmen-T---C-A-=-TAT--GC--C-A-r--GTmemmmmrmen YN C--A-C-- 720
HPV22 e ACC---T-G---T-G--AACAT-CT--C-C GT TG 729
HPV23 w--Co--TCoee--T---T-G--GACATACA--C-------- C-Teee-GT=-Cren-Toe-Coee 726
HPV38 S i R C---ATCAT-TTGTC-C--r--C-Trreer-GT-Crmen-ToeeToe 717
HPV49 - TCC-+-G-G---A-AA--ATA-AT-GGAT---A-T--men- (o TCA-C—G 729
HPV4 702
HPV65 699
HPV48 -A---GT--G-T-T--GAAA-GAT-T-C-AT-ATTT-TCTGTGC--CTA--GG-AGAA---G--AACT--- 687
HPV50 T-~-GT-TCC---T--CAAA-GAT-ACTTCT-ATTT-TCAG-T--G---A-TA-T--C----G-C--CT--G 702
HPV60 . N T-T--CA----AT-TCATAT-GGTT-TATG-T-------- GG-AAAA----—-ACA-C-- 729
most-likely AATAGAGAAACTGTTCATAAATTAATGACTTCAATGTTAAATGTGCATGAAAAGCAAATATTGTCTGAGCCTCC
HPV19 -CC-T-GC--G-G-rm-Gmrmrme- TG Toommememeee YN Y N— YN A 791
HPV25 SoR, Ne) P G---AA-T A-G--A-A- 791
HPV20 ~—-C-T-GG---G A G 794
HPV21 -C-T-GG---G---G -GG G--CA-A---rmmv A-- 788
HPV14d ~-C-T-GG--A--A c 794
HPV5 <-C-C-GG--Anmrmemmv G---T--C o G- 797
HPV36 --C-C-GG--A--G----G--G C---G--T 791
HPV47 -C-T-GG-Armenenes GC---T--CA GC-A-G 794
HPV12 <-C-C-GT----G---G A--e-C Y NSO Y, S — 791
HPV8 «-C-C-GT--r-Gmene-CrmrmeneConmeneC YN ] R I —— 788
HPV24 e (ORI ATA-GG---T-AGTG--T-----T---GCA--G G- T--A--A--Ac-m-- 800
HPV15 N cR— A--ATTA-G---C-T--GAAT T-----C-A--ATC----TA---—-A-AG-A--A--A-- 785
HPV17 -G---G--------ATCACG---GC-T-TGAAT--TC-GC-A--AGCA--GGTA-----G--AG-A--A---- 806
HPV37 -Goeeen --TT--G-C-GC-A-TGAATT-A--GC-A--AGCA---GTA---cm--- [y N— 806
HPV9 -G-- -ATG--G-C--T-A-GCA-TT--C-GC-A--ATC---GT---T----AAG-------- 794
HPV22 B R GATGCG---GT-AT---Core-C-A=-TA=-=-G--T--T--T--A--A--A-- 803
HPV23 N cR— A---GTA-eme-Too-To=-T---C-GC-AA-A--cmco- To-Toerm-A-Ar-Aceeee 800
HPV38 ---GTA-G-C----AG--A--T-Aw=-C-Grmrmememne 3 PR AcmA-- 791
HPV49 AC-GG----A--ATT-TT---T--A-T-G---A--A- 803
HPV4 e RU— A--A--G-G---TG--T--A---=-A-C--A-=-T-Te=-G=-A-G-=-T-—- 776
HPV65 --G-A--A-Gormea-TGor-TomrneGor-A-To- A G T T Tommemene Acen-Crmemv 773
HPV48 e G---TTA--G-----TG-AGT CTA-A--G-Ac---T--G-—-A-G-- 761
HPV50 -GC----Gor-=-GT=---G-T-A-AGCT--C----ACAA-A--GG-A--G--C-A-G---T-—-—- 776
HPV60 -Gormen-Toe-A-AATGoeoe- T-TT---T--CA--G-r--A--A---C-A---T--A--G---T--A-- 803
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAAATTAAGAAGTATAGCTGCAGCATTATTTTGGTATAAAGGTAGTATGGGATCA...GGATCTTTTACTTATG 859

HPV19 T---C-G---A--CT----T--G G-CT 3 I Tc T M— 862
HPV25 ATCA----T--C...-~-GTA---A-- 862

HPV20 GCA----G--C..-~-G-A~T--C- 865

177 Y W c Ty |, S B— G--GCG----G--T...~--G-Anmrmmmeev 859

HPV14d ~  ---GC--Co--A-G-Tomr-Troee-Ge-Crmnmmemenees [cToy Nc N c Y.\ N— 865

o1V S—— Gr---A--Co--C-Troe--Go-Crmemmeee [CH, G..~-GG-G--GCC-- 868
HPV36 ~  --Grr-rr-A-CTrmmr-TroeeGrormmeeeCoreee G..~-GGTG--C-G--- 862
HPV47 C-T..~GTG--C-CC-C- 865
HPV12 ~  T--G-----A--Coreev T-e--G-Crmr-Corme-Gormem-Grn. <-CG-A---CC-- 862

HPV8 «--AG-A-----GA-...-~-A-A--C--G-- 859
HPV24 -CTCAAATG-T..-CTA-C----AC-- 871
HPV15 -A----AATC--AAT-TT-A-GC-CA-...- 856
HPV17 --—-AATC--AAT-TG-A-GCCCAC...- 877
HPV37  --GC-TC-G--C-C-TTAT-T--C-Grormrmrmemmmmns C---AATC--AAT-TC-A-GCACA-..- 877
HPV9 AACC-TAAT-T--ACGCACA-..- 865
HPV22  «oA-Coreree-GAT AT Tormemmmmmcmcmememences AATC--AAT-TC-A-GCATT-..- 874
HPV23 ~-C----—-AACC-TAAT-T--A-GCATT-..- 871
HPV38 -A--T--AATAGTAAT-TG-T--G-TT-..- 862
HPV49 ~  «--C-re-G-G-TGT----C---AC---- C----C-----AC---TCT-TG-A-GC-CA-...- 874
HPV4 GCA-GC--—-TT-A--..-AGAG--C-GT--T-- 847
HPV65 ~  T--G---C-----G-GC--A----T----AC-TC----- GCAAGCC---TT-A--..-AGAGC--GT--TC- 844
HPV48 GAAG-T---AACTGAT.. AC--G----AA-—- 832
HPV50 N Y ¢ — A---C-----AAGGTA--A-C-GAT...ACC-G--A-AA-—- 847
HPV6O CT-------CCC-AA----TC-T-A--TT----G-A-GTCAT-T---AAT...-C---G----T----- 874
most-likely GTCCATATCCTGATTGGATTGCAAAACAAACTATGATAGGTCATCAAACTGCA...GAAGCAAGAACATTTGAT 930
HPV19 =~ e (o W— A---Croee-A-AT A--T... T-GT---- 933

HPV25 oy Py N— A--CC-Crrer-A--AT-Go-Crrmre-GCo-T. emme T Toecemmeee 933
1V J—— A-C--e-Gm-C-Grmemmme 3 (Tl J— G-GCA--...---C~TG-T-——C 936
HPV21 BN S — CC-Gror-A--TG-T-wmmememee [CH N O, c F— 930

HPV14d —--C--C G--C-T TG-T--Comr-G-Ar-...~----ATG 936

HPV5 CA--G-=-T...~-Gmme-T=-Tomemen 939

1V S SN o S ¢ SN,y W J— C--Cormmm

HPV47

HPV12

HPV8

HPV24

HPV15

HPV17 G

HPV37 CY N— Gr-----ATG-Cr-----Cror-CAA---Co--T-Ac. <= T-C-CA--em- 948
HPV9 SC N c—— A---—-ACTT-C------AC-A~-TAA---C---T--- A-T--T-C-CA-—-C 936
HPV22 T..-CAGTGT-CA----C 945
HPV23 T..~-CAGT-T-CA------ 942
HPV38 T..—-CA-TTTGCAG---C 933
HPV49 w-T---T=-G-Crrer-Arme--GG-A--GCA--T--T-TGCA----C 948
HPV4 -A-A-ACA--G------- [oR—— [oXo{c Y. N— G-A—-ACTACT--GAG--T--—G 921
HPV65 NN cY Yoy N N— G-----CT-AG--A-C------G-A-~-ACTACT---GA-—--C--A 918
HPV48 -CA-T-TG-~-TCC--G--AGT-G-TT------AG---AA----GTTA--T..TC--~-GAC-—--TCA 903
HPV50 -AGAC-T-----Cs-A--C-C---T-+-G-T-=-AA---—-GCTA--.. ACT--GAC-GC--A-A 918
HPV60 Ae-G-T---Acwme-T-Acmree-TToeeme-To-AC---G--T-C--CGCGAGCT--GA-CAG----A 948

[I-E1-57
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely TTGTCTGAAATGGTACAATGGGCATATGATAATAATTATTTAGATGAAGCTGATATTGCTTATCAATATGCAAA

HPVI9 —  coeeeeeee A-Toememmne Te-e--C--CC-CA-G--Cor-T-Avrmemenv I 1007
HPV25 C-A--G-CrmrmTommemenees g g T (oY \— Y. N— T-- 1007
HPV20 A-T--Goenene-T---CC C--m-G A--C-T---G----T-- 1010
HPV21 N T G-T c A--C T-- 1004
HPV14d PN, | (U ¢ S | A-C T- 1010
HPV5 «-T--A-Cr-rme-Crmrmrmeme-T-Crmen-C-C-TAw-r--Crmen-Armr-A--Ar-Co-Gomne-G 1013
HPV36 ~T--AC-G C-T------C-G-TAG-T------GA A---G G 1007
HPVA7 ~ Co-A-TCeere-Trermrme-TormeeCor-CTG - T--G-G-Ar-Crom-A--C G Gmemmnee G 1010
HPV12 1007
HPV8 1004
HPV24 1016
HPV15 1001
HPV17 1022
HPV37 1022
HPV9 1010
HPV22 (oA Y. N T-ee-C-AG--+-G-T--=--TG-AC-----A--C--G----T-G 1019
HPV23 e CGT--A-Tmemee-Cr-Cormen-G-Co-C-T--Crn-TG-AG-mrmemn A-Cormrmenv 1016
HPV38 e [SIcHY., S— [o— G-Co-Ar---Co--AGCAT---Acrmrmemmmemes T 1007
HPV49 cT A C------GCG--CTCAC----memem- CoreAmeTTeeeT-- 1022
HPV4 -A--AG------T--G C G-G----TG---C CeT 995
HPV65 SN,y NS, S IS, S —— CTGC-G--A---TGr-rmememv GooTT-T 992
HPV48 S N — Te-e-C--G--T-ACT--A-----ATC-G----m- AT-—-TG 977
HPV50 ~TAG---Tnmmeme [CH— (ORI .\, | co¥ c Ru—. (o — CA-T--GTG 992
HPV60 C-TG--Corme-A-Tor-TTe-TomemeCrrer-C-TGAC-AC-Twrm-Ac-ArmemeAcmenees TT 1022
most-likely ATTAGCACCAGAAGATGCTAATGCAGTAGCATGGTTAGCACATAATAATCAAGCAAAATTTGTTAGAGAATGTG
HPVI9 e A-CAGC-----T--G------C-T T-G 1081
HPV25 <-G--G-----CA--AGC----T--T-----C-C C GC 1081
HPV20 GC A--AG-----T C-T C-----GG 1084
HPV21 GC AG------T cT (CI X CHl . N— GT-- 1078
HPV14d [ AG------T--G--C--C-T--C G--C-GG 1084
HPV5 GC-T--T--Cr-r-Co-Gmrmrmemnnes R, R C--C--G--Crermrmmn (CR— 1087
HPV36 [cloR) pE—— ORI, 5, S OX ¢ G--m-T A----G--- 1081
HPV47 -C-G G---AGC Teee-C-T (ORI, Y N 1084
HPV12 GC-T AGC c C-Armem-Tomememe A-----G--- 1081
HPV8 B R 3 R OF i, NGO MUNN, S A----G-- 1078
HPV24 GC-Gorre-T=To-TAceme-ACT=-Tomeo- G- T=-Comrmemen G--GCGT---Armmmemmas 1090
S L=AVAT-J— GATAC------A--C--GAG-----TT---CAG-----C-G---G----G-C----C-A--C---- 1075
HPV17 GATAC CG-r-TT---CAG------Grre-CG Grmrm-A-Acememene 1096
HPV37 e GATAC---Cormemmnv CAG---T-TT---CAG--C----G------C-G---C 1096
HPV9 GC-G--TGA-AC-----mmmrmv CAGG--T-TT---CA-AG---C-G------C-G-C-A--A-A------- 1084
HPV22 -G--TGATAGTA--AG------CAG----T T-re-Torrero-Goemen-ConmAA 1093
HPV23 -G--TGACAC---CAGC------AG---T-TT--=-T--Ax---G Crrermem- CA--A---T-- 1090
HPV38 e GATATT---AG------TAA---T-TT--=-T--=-C-GCror-TT---Ac-r-A--G--- 1081
HPV49 -A-G---AATAGT--CT AG---T G----GG-ACT-A-wmenmmen 1096
HPV4 G-AC--GAG--G----A-----T-CT--T-AT---AA-AG---------- T---GCA--AC---T---A 1069
HPV65 G-AT--TGAT---emrmemenee T-C--C-AT-—-AAGAG T---CA T-CA 1066
HPV48 T-AT--CA----A=-A-A--r-e-Cor-C-TT-+-CAG-----TG---TT--G-A-w--A---T--- 1051
HPV50 C-AT---AGT---A---AA--r---CT---TT--CA-AC----G---TT---G-A-----AG-----T 1066
HPV60 [CHE, /c7.N o {0y (= CT---TT---AA-AG----C-A--G-T----A---AC--—-C--CT 1096
II-E1-58
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely CAACAATGGTTAGATTTTATAAAAGAGGAGAAATGAAAGAAATGACTATGTCTGAATGGATACATACAAGAATA 1152

HPV19 -GG------GC-T A---TC GC G----TT--G-T----C 1155
HPV25 B O RN AG--TC-G G TT---T-A—T 1155
HPV20 S S A---TC GC---A TT--G-C---T 1158
HPV21 ~T-Te-A A----C g P N ¢ T-T 1152
HPV14d ~T-T A--TC y P g p— 1158

HPV5 ~-TAT-----AC--rmrmemen G-AG---C---e-G--Cror-Grm-Armrmemenean-T-Co-T-A---C 1161

HPV36 -G GC-C---------- A---TC------ GG--T---T-C-----G--------CT----T-A---- 1155
HPV47 -T-TG------ C---AC--C----AG--GC------ G---T----GC--------G------ T-mmme- G--- 1158
HPV12 -G AC-G A----C G------ A--G C----A---T 1155
HPV8 -G C------- C-----G--GC------ G C G T G--C 1152
HPV24 -T-AT---------- A-------- A---TC-G---CG------- T------- G-C------ C--CTTT-A-T-- 1164
HPV15 B e CAC----G-C-G-------=m=mmmm T------ ATC----------- A--AGT-- 1149
HPV17 -=-T-mm- G---CA -G GC--T---ACG---G------G--A-T-- 1170
HPV37 S g [ — A---C---Cre-Tommmmmmmeev T----GC--A----CCrrrmmmmn AT-A--G 1170
HPV9 ----C-----G---CA---C-TG--G-----G G CAC G--A-C-G 1158
HPV22 -TCA A C- CG---T---T-A--T----C---------- CATT-T--- 1167
HPV23 --CAG AGCA T--mm- CG T----C----G-----CATT-C--- 1164
HPV38 STTT------ A----A G T----T----CT-----T---CACT-C--- 1155
HPV49 -TCA---------- CA---C-G-C-G----------GG--T----G--------- G---mmmm- CAC------ 1170
HPV4 GT C--GA-G TAT G---T---T-A-----A-------- TT---A-T-TTGT 1143
HPV65 GT A-G TAT GG--T---T-A-----A-------- TT---A-T-TTGT 1140
HPV48 T-G A-G CA TC------ A-----A--G-----TTCC-A-T-TTGT 1125
HPV50 GTG------- C--G--A--C----AGCA GGA-T C-A TA-AT--T-TT-C 1140
HPV60 ATG-----T-A----A---------- CA--------—--- T---T-A--T-----G------ TGG-A-T-TTGC 1170

E2 bind for HPV65

-> <-
most-likely AATGAAGTAGAAGGAGAAGGACATTGGTCAGATATTGTAAAATTTTTAAGATATCAAGATGTAAATTTTATAAT 1226
HPV19 C----G--G--C----=------ C-----CAC-----CT C-A 1229
HPV25 C------- G-------- G--T--A-----CACC------ O G-----GC-A--C--C-------- 1229
HPV20 C TC-----CT------ C-T-------- GC-A------ G------- 1232
HPV21 AC---A-C---G--CC-T GC-A 1226
HPV14d -C T ACA--A-C------- C-T-------—- C-A-----C-------- 1232
HPV5 C 1235
HPV36 1229
HPV47 1232
HPV12 A 1229
HPV8 TTCC--A G----G--C--G-G-A----------T-C 1226
HPV24 G-GC---------- G-----G--G------ AC-------=----- A-T--G-----G-G-A---------- T-G 1238
HPV15 G---G-C----- 1223
HPV17 T-----A A-T 1244
HPV37 TTA-TT--G-----C T G---G 1244
HPV9 CT-AC---G---A-CA-T--G--A-----------, A---CGG---A-T-----C--G---A-T--------TGA 1232
HPV22 TCAA-GA-------C--T--T--C---CA--------- T GC----C----GGT----------- G- 1241
HPV23 TC-AG-A-T-----T--T-----A---CA--------- T-mmmme- GC-C-----G-GAT----C--C--TG- 1238
HPV38 TC-A----T--=mm=mm- CA-----CAGC------- T-GG---A-T-----C---A--T-G--------T-- 1229
HPV49 C-AC G-----C T--A--A--T--G---A------T------AA----C-------- 1244
HPV4 G-----TGTTCT-A------- G-----AAGCCA--CTC-C-G-------A--------G---T---A-AT--TC 1217
HPV65 G-----TGCACC-A------ TG-----AA-CC----TCTC--------- A----me- G---C---A--C-TTC 1214
HPV48 --A----A-ACTATT-GT-A-G-G---AA---A------ C-G------- A------ G-GA-----C---T--GA 1199
HPV50 -CAA-TAATT-TAATTCT-ATG-----AA--T--------G--A-----A-------A--A-T--C---T--GA 1214
HPV60 G----TTGTA-TCA---G--CA-C---AA-TTA--A-C-C--------C-T--------A--T-----C--TTC 1244
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely ATTTTTAGCTGCATTAAAAGAATTTTTACATTCTATTCCAAAAAAAAATTGTATATTAATTTATGGTCCACCAG 1300

HPV19 [cH— A--CC---enn-T=-A--G---G-AG-G------CG c T-TA 1303
HPV25 [CH—— (ORI T--AC-G--C---G----G--CGmrrmrmemn C-TT-----A-C--CA 1303
HPV20 [CHS— T--Go---TA-GC-G------G-A--T---C-T-C-ererermr--AC----C-----TA 1306
HPV21 G---C--A (o7 WCTOMY NN, JiloTcy J—— [cHu— C-TA 1300
HPV14d 1306
HPV5 1309
HPV36 1303
HPVA7 e (R S g g N— AG-A--T--CGC---e=-T---T-CC-—--C--T-—-A 1306
HPV12 C-r--G-A-rme-Tom-A-Coem-Gor-Gr-G-An-rnr-C-Cremmrnn-TC-T--A----G--C--TA 1303
HPV8 1300
HPV24 1312
HPV15 1297
HPV17 Grore-A-AT--T---TC----C-G--CAA--AA c Cc—-C 1318
HPV37 G---C---A--TC--T-=-TCx-=-G--AAC-Cr--T--e-Gme=-C-T=-T T- 1318
HPV9 we-Co-A-A-T---T--C----C-G--AAAC-AA-----GCr---Cr--Tre--T--Core-Ae-T- 1306
HPV22 Grmmem-A-AA-T-G-AC---C-A-AAA-T e Gmmrmemea T-G--—-A-G-—--T--G- 1315
=V — A-AA---T-G-ACG GAA-T T-Goee-Are-G-Toe 1312
HPV38 G---C---A-AAG--TCGGACC------A-AAA-C-G ) T-T- 1303
HPV49 -C-G-A-re-T--C-G--Ac---GGC-AA--T-----GCr--T-r---AC----G--G--G- 1318
HPV4 C---C-TATA-TGC-T---TC------A-AGG---r-rmrmemenen [ORNNIN T (N o S 1291
HPV65 T--C-TATA-TTC---GTCT-----A-AG G- T--Gormenen C---G-Cor-Corn-Crrmemen 1288
HPV48 e ATA--T--=---Crme=-TA-A-GC-Cor-Tr-=-G-TG---=-G---A 1273
HPV50 - GTTA--T----GTT-Co---A-AGGC--A--Trerme-TG-C TG Tormrmne Y. N— 1288
HPV60 e ) (RN GAC---G--TA-AGG------m--- G---e-T--G-GT--GG--A-T-— 1318
most-likely ATACAGGAAAATCAACGTTTACTATGTCATTAATAAAAGTGTTAAAAGGTAAAGTATTATCATTTGTAAATTCT 1374
HPV19 e Te-Core-G-C C--n-G (o3 B W c B c-C 1377
HPV25 -G=-G-e-G-T G G---GG CTGT--C 1377
HPV20 S J—— TG-A-C G--C-T G--A-GG-mn-Go-Crmememmmene 1380
HPV21 NN, (NN ¢ H ¢ W— T-----TC-T--AC---G---G-GG--GCr-rnennnmv G--C 1374
HPV14d e To-G-G--G-Armer-Cormr-Tomee-TCG Torme--Gor-A-G G- G C-Tomemev ) p— 1380
HPV5 B ) G TN, N ¢ W — (GRS N TN ¢ M CHN cH— 1383
HPV36 - Teeeee G- T-A--G-A 1377
HPVA7 — creeeee G--T-—--GGA---C 1380
HPV12 -CT-T--G---T-A---G-A- 1377
HPV8 S U, SN (O CHN N M ¢ M Y. N—— C 1374
HPV24 T G-A T [cloR) P o c S N— 1386
HPV15 -C C- C---G Te-Groeen-Comm-A- - 1371

HPV17 1392
[R1:3V;cT AR S, SUS, [, S ———. Te-e-C--Co--A- 1392

HPV9 N R cT— § pEY N BN, | o pHN— A--G---C-G-------CC---GC 1380
HPV22 we-G=-CA----Go--AC-G---G-Tr-men-Commmen 1389
HPV23 <-G---CAC---G-e-Crmrm-Armm=Gmer-Comrmeee 1386
HPV38 ~CrmerermeGoT-Tor-GoAcrmen-C-To-Tor-C-Ar-Gnenn-G To-GormToo-CT--G 1377
HPV49 -CTGT--C--G---T-—G g p— (o .\, S G-A 1392
HPVA e TTA---TG-TAT--T--Termem-T-Toememee A-reee-G-Tm-A----AGA 1365
HPV65 S S TCT---TG-TAT--TC--G-G--T-TC-T-ermrmemeev G---C-A-G--CGA 1362
HPV48 e TemeeGoer-Too-TG-T-TAA==-G-C--T-T--G-e--C----TG---T-A-A-T--CAAA 1347
HPV50 w-eer-C--G---TAC---TG-TATCA---T--TC-GT-TA-G-G---A----TG----C--CA-G--CAAA 1362
HPV60 ~  —eeeeee G--TTATA--TG-TCT---C-T-C-CGGT-TA-GC-G--A----GG---T--CA-G-—-AGA 1392
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAAAGTCAATTTTGGTTACAACCTTTAGCAGATTGTAAAATAGCATTATTAGATGATGTAACAGATCCTTGTTG 1448
G

HPV19 G GT-—G c-C C--C--Temen-Gmenen 1451
HPV25  coeemeceeceeees G--GT-—-A T--GC C--e-C-Coemen 1451
HPV20 - (O RN AA-GT----AAC----mmrmrmenv A-Toeme-CrmemTomemene C-- 1454
HPV21 wee-Co-Gormen-C-G-G--AA-GT---A AT G A-C-- 1448
HPV14d - (oR— C-G---AA-GT---G T--AT c y— 1454
HPV5 +-C-Gee-CC-TT-+-G-Cr-Gmer-TCrmeGormrmemememnen (ORI 1457
HPV36 1451
HPV47 1454

HPV12 1451

HPV8 1448
HPV24 G---AA-GT-T--AGCC-------- ) N OR, N o'y S S N 1460
HPV15 1445
HPV17 -G---CA-T=-C---C-T=-G-A-r-r-x--CAC---GC-T--r--A-Trmrmenen G---TT-GTA---- 1466
HPV37  —-A-T-eee-Go-Go-G-Grrme-AC--=-T=-Tr-Acmoane-Co-C--GC--G TG~ 1466
HPVO ~ —eACT--o-Crormee-Ace-Toe-AC--C-To-TorA-Tormemeneene-Co-G T Gonnen 1454
HPV22 AGT--C- 1463
HPV23 ~ wer-Corree-C-Gormr-Aceme-To-GCA--G-Co-ConmrmrmemensCrmen e AG T omemn 1460
HPV38 coereeeereee-Ge-AC-+-Toe-G-GrernT-G Toeme-GremeneeCon- Too-G TG 1451
HPVA9 oo C-GTCT--AC-TT---Axmrmemmeee GGC-G--G-----CT--C 1466
HPV4 -GT--C--T-r-e-=-G-G--C-GAT G-----C--GG---G---TA-G-------CT--CT--GTG--C-- 1439
HPV65 GG---G---TA-G------C--CT--GTA-C-- 1436
HPV48 TCG----Gr-re--r-ATG-A=--CA--GCrmror-T-GT=-Groememen-CCoe-Cr-AA - 1421
HPV50 1436
HPV60 1466
most-likely GATATATATGGATACATATTTAAGAAATGGATTAGATGGTAATTTTGTGTCTTTAGATTGTAAACATAAAGCAC 1522
HPV19 —T--C GC-mmme-T GC--G G---C C- 1525
HPV25 ~G-G--C---Crmrne-C-Gmrmemene (oA Y. N C-G-- 1525
HPV20 -G-T C AC--A-=-C--AC-----=-C-Gmemmemene 1528
HPV21 T cc C--Gor-Ar-Asmr-CoCrmrmemenenes 1522
HPV14d R (RN M, SN N NN o' o % NN o Y. Ny S, (oA 1528
HPVS e [ —— (O TR, GRN. N, [ T--G---C- 1531
HPV36 T AT---Conmenn-Co- GC---A---C--A--Grermeme-T-Con=-T- 1525
HPV47 -G-G CA G GC G Te-Gemeev 1528
HPV12 B RN NN ¢ S —— C-----C--CCrmrmen-T T-m-G- 1525

HPV8 -C-G--Crmemenmen-T-C-GC GC--G-----A T 1522
HPV24 TC-T----AC-C--A--T-Awmemememen [CR— 1534
HPV15 Y.\ Y W o7 N—— C---G--C--GG-G----T-G------ATG-----C-GG--G- 1519
HPV17 -GAC----A--CA G GG TG-----G-—G- 1540
HPV37 -GAT--C--A--CA G T-G-----CCTA----G--G- 1540
HPV9 -GA---<--A=--CAG--Cr-r--Gormrmnv [N RN W .y | c S H— 1528
HPV22 -CA=---T---G-T-TC CA-G--A ATG-----G--T- 1537
HPV23 -CA--=-T=--TG-T-C-TCrmememmemv (R G-A----G--G---ATGrmem--Gmemee 1534
HPV38 -CAG----A--T-T-T-C-T T Acene-Goene-ATA 1525
HPV49 oY W N—— TC-C----A---G--AAG-G-G-----C-----A-C- 1540
HPV4 +-CormeArm-CA-Armrmen-GonnnC CCAA---G-A-T--CGC-----C-G----- 1513
HPV65 -C---C-A---CAGA----G-G--Crrmrmenen A---CCAA--G-A----GCA------G--T- 1510
HPV48 ~-T---T-A--C [CHTOR, | [o7Yolcy iy I c RN, S— AAC- 1495
HPV50 w-Ge-Tome-Co--C-CA-GormemmCrmTomemenen GCA--T---G-T---GT Grmrmenen AATT 1510
HPV60 CA--Cormr-GT-Ac-A-GCrrmrmrCrmemmmemenn [oF. NNy VN 7. NS—— T- 1540

[I-E1-61
AUG 96



E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV65
> <-

most-likely CAATTCAAATAAAATTTCCTCCATTATTAATAACATCTAATATTAATGTAAATAAAGAAGAAAATTATAGATAT

HPV19 1599
HPV25 1599
HPV20 1602

HPV21 1596
HPV14d 1602

HPV5 1605
HPV36 1599
HPV47 1602
HPV12 -CG-A—--T--G G--C-C 1599

HPV8 NORCH, S CC-T--GT---T-Cormemme CC-GC--G-G--G-CT--Crmrmrmemv 1596
HPV24 T--A----CGC cT C--TGGC----CCT--Crrmrmemen 1608
HPV15 B (cl— ] c Y. NS ¢ To S, M oW Y. Wo X, |c Bu— GG--—-A-—- 1593
HPV17 ~TG-T A-ee-C--T G---TG C-- 1614

HPV37 B (CHN, SN ¢ Hu, W— C-G--T--Co--GG--A-T-TG-Gr-e---GGmmemmeme 1614
HPV9 B ) [T cT— A--CC-TA-GT----G-----C--AG--A-T-C------CC---G--C-A--- 1602
HPV22 B [ c— A--TC-TA-Trmemmmemen C---G-Toe-Acee-A--A-T-CCC--- 1611
HPV23 B (R C— Ae-A-T--T GCC-T--G-----A-G--G-T-CCT--C 1608
HPV38 B o (B A-T--T--T--Cremmmens T--TTA-----G---CGA--C--T- 1599
HPV49 T--Gorme-T-GG-Cr-Armrm-Gremmrne T--A~-TA---A-T--AGCTA-T--T--A-—AG-T- 1614
HPV4 ~CAA---T--w=-Ac-A--A-GCr-----G--A-=--G--A-T--AC-G---C--TC-~-TA-TG-— 1587
HPV65 BGYNCTNE, SN, S, /N cH— Ac----G---G--AC-G---C--TCA-TA-TG-- 1584
HPV48 TGCAA--G-C----Cor--A=-TA-GA------TAror-Grmememenv CA-CT--T--TC-CTATTT-- 1569
HPV50 T-CAA-----GTT=-A--A--TA-G-emem- A-A--TG-G-----TGC-G---TCC--CG-T--TG--C 1584
HPV60 TT-A AceeT TA-C---G--G----TG-A--T--—-CT-GC-TA-TG-- 1614
most-likely TTACACAGTAGAATAAAAGGATTTGAATTTCCAAATAAATTTCCAATGAAAGCAGATAATACACCTCAATTTGA
HPV19 C-----C G CCC----T o 1673

HPV25 c-G G cCT (ORI [N G ¢ 1673

HPV20 - T T cc C----Crne-Cor-G-Gmrmen 1676

HPV21 ~-G-T--C--G-T-rmr-Crememnen (ORI o RN (ORI GREN ¢ B— 1670
HPV14d ~G-T T-G cc c G 1676

HPV5 C-- (olog P, S G-C- 1679

HPV36 T c cc---C Tor-CGmrmemmnnnn Gomv 1673

HPV47 (O, S Te-G-Temememene AA----CC-----T 1676

HPV12 e g N R N (O o] GRS, JRNEQ EUIN o SE— G--C- 1673

HPV8 <e-T--C--G-C-G ccT C---C G 1670

HPV24 e [ g cy i o{c == T---CCCr-rr-Tormre-AT=-CGmer-Cor-Grrmemene 1682
HPV15 w-Geme-G=GC-CT-o-CrrmermeCormeGrme- T T-TG-TAG T----AT-A--—-A- 1667
HPV17  ceeeeeeee TC--A-Coen-CTmememennen G----GT-TG-TAATA-C----TG--A-----CG 1688
HPV37 - T--C--GG-GC-T-CT---Crrmrmememene G----TT-TG-TAGTA-C---AG--A----CG 1688
HPV9 «-G---C--G-T=--TCC----CT--CAAT--Cr-r-c---- C-TG-T--TA--C-C-A---A--—-— 1676
HPV22 e ) p— ) . N, | G CT-TG-C---Ar-Grmemmrne TG--A- 1685
HPV23 ~G-T T-T-A C-Grore-T-TG-TT--G---A—-TTG—-A- 1682
L=V —— [CHNONoY. W, S— G-----CT-TG-CT--mrmem- AG---TTG---- 1673
HPV49 ~GT TGC-AT AA-C----G--C---T-C---AG---GG---C--GT----C- 1688
HPVA  ceeeeeeeee C-GT-T--A-T----T--C---A-G--T--TTT--AT---GG--GT--ATG-A-AC 1661
HPV65 --G--T-----GG-CC-GT-T-~-AGT-----T-=----A-G--TT-TTT--AT---GG-T-T--CATG-A-AC 1658
HPV48 ~-GAGA------C-T-CGT-T--CA-T---+-G----G--A----~-TCT-ACA-AG--GA----TTG--AC 1643
HPV50 -AGG---=-T---C-T-T-=-A-Crrermemee-Go-Ame-T--T-T-A-A~-GGAGA---AA----A- 1658
HPV60 w-A-Geroen-Co-GT-TTT---A-G-o--T=-Crmem-A--TT-A----A-A--G--GA-GTA-TT-A-- 1688
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E1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely ACTTACTGACCAAAGCTGGAAATCTTTTTTTAAAAGGCTTTGGAAACAATTAGAGCTGAGTGACCAAGAAGACG 1744

HPV19 C C A C----- G- 1747

HPV25 TT-A C C- C 1747

HPV20 G C G 1750

HPV21 G C T 1744

HPV14d ---C C----C T 1750

HPV5 ---A C C C T G- 1753

HPV36 GT-A G C A--C 1747

HPV47 GT-A C QN o N o N — 1750

HPV12 GT-A G C C G- 1747

HPV8 -T-A GC C T 1744

HPV24 G C--C 1756

HPV15 G G 1741

HPV17 G C 1762

HPV37 G 1762

HPV9 1750

HPV22 GCG C A T A- 1759

HPV23 GCG T GA--C G---- 1756

HPV38 W s T--mmmm- GC------ C G----C C----- T 1747

HPV49 G C C C 1762

HPV4 “Teemee- GGT-CT------=--=-=-- CC---A----G-C-G--------- AT-A-CA--T-CT---...- 1732

HPV65 -T GC--CG CC---A----G-C-G------------ A-CA--T-CT--...- 1729

HPV48 CA--T----- A CC-G G--A-T T A--T...... T- 1711

HPV50 -T-mmmm- TA-TT------ CG GC-A-T G--C----- TT-ACC---AG-T--CCCA- 1732

HPV60 -A------- TGC-TCA------- G-------- TC-AAT--GCA-GC--T---------- CA-C-AG--G----- 1762
E2 cds start ->

most-likely AG..GGAGAAAATGGAGAATCTCAGCGAGCGTTTCAATGCACTGCAAGATCAGCTAATGAACATTTATGA 1812

HPV19 --...--C A TT--A 1815

HPV25 --.--C TT--A 1815

HPV20 A T 1818

HPV21 T TT 1812

HPV14d C T 1818

HPV5 T 1821

HPV36 T----- G----T--mmmmmmmmmeee 1815

HPV47 T A 1818

HPV12 TT A----- 1815

HPV8 1812

HPV24 1824

HPV15 1809

HPV17 1830

HPV37 1830

HPV9 1818

HPV22 1827

HPV23 1824

HPV38 1815

HPV49 1830

HPV4 ...-A-A-C-------TCC--AGT--CA------G------- T----- AGCAA-TC---CTCA-AT--- 1800

HPV65 ...-A-AGC-------TCC--AGT--C-------G------- T----- AGCAA-TC---CTCA-AT--- 1797

HPV48 CAGCCA----CCCA----- GC--G---ACC----- TGC----- A------ AATT-AGT---CTT-GAT--- 1782

HPV50 -T..-- C-CA---A-C---G----CA----- TCT----- AA----- CATT-A-T----TC-GAT--- 1800

HPV60 --CAGCAT---TCA--CCG----G-C-------- C-G---------- G--A--AA--C----TC-A----- 1833
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E1 SuperGroups C-E Nucleotide Alignment

SuperC.con ATGGc?aacGA???72...2?2AGGTAGC?????7?7??TCgGg 22

E7 end for BPV1, 2 <-
GroupCl.con ATGGCAAACGAT.....AAAGGTAGCAATTGGGATTCGG? 34
BpPV1I e G 35
BPvV2 e C 35

GroupC2.con ATGG?T?2?GAAA?T...GCAGGTAGC......... TC?2GG 23
EEPV N A  ———— ~G-- 26
DPV SNy N N ———— - 29

SuperD.con ATG...GACCCT??????AAAGGTALtTaccGtGCt?agtTT 31
BPV3 .

BPV4
BPV6

SuperE.con 56
HPV41
COPV

CRPV

poly-A signal for HPV1l1a
> <-

->E2 bind for HPV63<-
GroupE1l.con ATG?C?GA????.....A?2AGGTAC??A?AA???72..... 16
HPVl1a ---G-A--TAAT...... -A------ TG-A--C........ 27
HPV63 ---A-C--C......... -G------ AA-T--TGAT..... 27

Unclass.con ATGGAAGATCTTGAA...GAAGGTACT............ GG 26
MAPV Jp————— - 26

SuperC.con gttgGG??2G?27Cca???..ccccveeeiviirennnnn. TaT?T?ct???tGAgGCaGAaTGt???GAaa?tG 56

GroupCl.con ?TTGGGATGCTCA.......covvveeerrienene, TATCTGCTGAC?GAGGCAGAATGT...GAAAGTG 76
BPV1 o PO — y P pp— 79
BPV2 —— A 79

GroupC2.con G???GGGGGGG???CT....cevevviriiinne T?TATC??CTTTGA?GC?GA?TG????GA??C?G 54
EEPV -CAG------- GAG--....ociiiiiie, -A----TG------A--C--C--TAGC--CT-T- 76
DPV -GTT------- ATT e, -T----CT------G--A--A--CTCA--TA-A- 79

SuperD.con TaTtGA’GAaCAAGCAGAATGTAGtgaaTCtGAT””’?AGCGAGCAAGthgTGAAGAAAgcc7gTCTgaT 96
BPV3 -C----C--C
BPV4 e G
BPV6 P A-GG--A---...

SuperE.con  ???2tg????????. .
HPV41 TTC--AGGCGCGT..
COPV  GGA-GT..ccoeviiviiiiiee
CRPV  CTG--GG....coevvevrrrrieee

GroupEL.con .....cccceveviviviiiieniieecne, 42
HPVla .
HPV63

Unclass.con CGAAGGTTGCAGT....
MnPV e

84
127

72

SuperC.con A?a?aGAgaatgag??ACCtGgg??AgGtgta??????????2?2?2?2?2?2?22?2?2?2272???...GAt??c?a?GAT 90

GroupCl.con ACAAAGAGAATGAGGAACC'7GGGGCAGGTGTAGAACTGTCTGTGGAATC”GATCGGTAT .GATAGCCAGGAT 145
BPV1 T 150
BPV2 T C 150

GroupC2.con AT?C?GA????2??2?TCACCTG??CAA?G???? i GA?TC?A?TGAT 79
EEPV
DPV

SUPEID.CON i ?Tg 98
BPV3 .

BPV4
BPV6
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E1 SuperGroups C-E Nucleotide Alignment

SuperE.con ?????GAcga????gaa???g??ga???aga?????2?2t?at??t??2?22?2?2?22?2?22?2?2??2?2?????ga??ta 106
HPV41 GG...-----TGAG---AGTATG--G....c.oevvvereririeeiesieneeens GATAGCTTGG-G 162
COPV ..GTA---TCTGCA--TGAAACCAGTGA-A-TGCAAG-A--GTCTCT.....eccvererrerrrereenne 120
CRPV ..TGT---A-CCTT--GGAG-ACCTGAC---GCTGTT-G--GC-GACACTGTAAGCAGTTTACTAGAT--TAC- 141
E2 bind for HPVl1a
> <-
GroupEl.con ?7?..GA?GA?A?C??A?T?G??GA??T?GA??A???2?T2T?2?2T2?222°22?22222?22222°22?222?2?GAC?TA 65
HPV1a TA...--G--A-C-TC-C-T-GT--CC-A--TA-TGTT-C-TG-GTTAGC........c0eeverr==- T-- 120
HPV63 ... --T--G-G-GA-T-G-AG--TT-G--GG-CACC-A-AA-TCATTGTTTAATAGATCTGAAAGT---A-- 135
Unclass.con ........... GGGTCTAGTGATGAGGAGCCAAAT ...t GAGTCCTTTGAATCTATT 114
MNPV e T 114
SuperC.con GAGGATtTa?T?GA?AATGC??C?............... gtc?TTC?GGGAAA?CACCTGGAGQTCTTCCA??C 138
GroupCl.con GAGGATTT??TTGACAATGCATCA............... GT?TTTCAGGGAAATCACCTGGAGGTCTTCCAGGC 201
BPV1I e TG -C 209
BPV2 e CC-mmmmmmmm e -A 209
GroupC2.con GAGGAT?TA?TAGATAATGCCA?T......ccuee. ??CGTTCCGGGAAACCACCTGGAG?T?TTCCAAAC 131
EEPV - C--G------------ A AT T-G 179
DPV e T--C-mmmmmmmem- Creereen GC C-C 173
SuperD.con TCtGACCTAATTGATAATGCTGAA............... T?CGAGCAAGGGAATTCTGCAGAATTGTTTGCACA 156
BPV3 132
BPV4 161
BPV6 118
SuperE.con ???gAtcT??tagacgatgcg??????.........2?222?72a??CAGGGaaaTTCCcTGgaactgTTtCA??a 150
HPV41 GAA--C--TG-G--T-----TTCT....cceoe0... GTGCAT T--TCG TGC 221
COPV comm==-TG-----A-----AGCATT......... GCAGAA-CA------ CT------- C--mmmm- AC- 182
CRPV GATC-GG-G...ooovvevveririeeiesie s mmmmmmmmm e CT-----GC- 179
GroupEl.con TC?GAT?TATTAGACGA??CGC?GCAA AG?CAGGG?AATTCCCTGGAA?TGTTCCAC?? 114
HPV1a =TT GG---C-....covvrrrnem=Comm - G- T-mmmmee- AA 179
HPV63 --A---C---------- TA--A- - T--mm-Anmmmem e C-------- TT 194
Unclass.con GCGGACATGTTCGATGACGGAACACAA............... ACACAGGGCAATTCCCTAGAGTTGTTCCATAC 173
MNPV e 173
SuperC.con t???GAaAAA?AGGCGGG?GA????CAGaTTT?aa?TTTGAAAAGAAAAGTYT 2?2220 e A 182
GroupCl.con ?TTAGA?AAAAAGGCGGGTGAGGAGCAG?TTTTAAATTTGAAAAGAAAAGT?TTGGGG............... A 256
BPV1 A-----G A A - 268
BPV2 T-----A C G - 268
GroupC2.con ?CAGGAAAAAGAGGCGGGAGAAAGACAGATTTC??TTTTGAAAAGAAAA?T?TGTTT 2. A 184
EEPV G GC T-C-----G.rorrere - 238
DPV T AA C-G---Anveine - 232
SuperD.con ACAGCAGGCTTTCGATTTCCATAAAGACATATGCACCACAAAGCGAAACTTAAAACGG............... T 215
BPV4 e - 220
SuperE.con ?CAagag??g??ggAaa?cgag?agga??T??Ag???cTaAAacGAAAGTI?T??a?.....cc..e..... A
HPV41 C---ACTGTCGA----TA----GGA--GA-CC--AGC--------------- A-CCTG .
COPV G- CT-ACT---TGT--AG--C-GT-GC--CAG--------------- G-AC-A
CRPV T--T---GC-ACT--G-C-TT-A-AAGCA-AG--CAT--C--GA------A-G-CG-T
GroupEl.con ?CA?GA?????TG?A?A?CGA?CAGGA?CT?AAT?C??TAAAACGAAAGT???T??AC 152
HPVla G--A--ATCGC--G-A-G---A-----A--T---G-T T------------
HPV63 A--G--GCACT--C-G-A---G-----C--A---A-CC
Unclass.con CCAGGAAAAGGAGGAGACTAGGACACAGATACAAGCTCTAAAGCGAAAGTACATTCCC............... A 232
MNPV e - 232
SuperC.con G??Cg?aaaac?gcagC??t??gG?gG??t?g????2??????ttAaga?????c??aa???agga?ca?????? 217
GroupCl.con GTTCG?AAAACAGCAGCGGTTC?GA?GCATC?GA?ACTCCAG?TAA?AG?...C?GAAA?C?GGAGCA...... 310
BPV1I - Commmmmmmmmmeee C--A-----T--A------- T---A--A...-G----T-A-----...... 333
BPV2 - L A--G-----A--G------- C---G--G...-A----G-C------...... 333
GroupC2.con GCCC???2?7??2?G????CTC?GAGGT?GAG?AG......... CT?A??2?2C??GG??T??2C?G???2?2A?2?2?27?22? 212
EEPV ---G......-GAAC---A-----C---G--......... --T-GTC-TG--CT-GC-G-AATC-GAATCTCT 297
DPV ----TTGCTCT-CTGA---T-----G---C--......... --C-AGT-CT--GC-TG-T-TCAT-AGTATCAC 297
SuperD.con CACTGCGAAACGCTTTTCAATGC.................. ATAACCAGT...CAGAGTAACACCCCTGCTTCT 268
BPV4 e 273
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E1 SuperGroups C-E Nucleotide Alignment

SuperE.con GtCCtcag?agag???tg?g???ga?a????c?????t??ccT?AGtCC?...agatTggaa?ctaTttc??T? 236

HPV41 ----CTT-C-T--GGA--T-GCA--A......cce.. --A--C--G...C-TC---CGGG-G----CC-G 336

COPV -C--G--ATCTC-GGA-TT-TGTAGC........c0eec.- T-----G...CA-----C-AGC---AGCT-A 297

CRPV - G-TA----CCTG-GTATC--C-ACTC-GTCAA-GC-T-G-----A...-----AC--G--T-C--AC-G 309

GroupEl.con GTCCTC?G??G??AAG?GC????GA?AC?G?C?????TAGC?T?AGTCC?...AGATT?GAA?CTAT??C?ATT 197

HPVlia = - A-GC-AG---C--GGAC--A--A-A-ATTGC----A-T-----T...-----A---A----TT-T--- 309

HPV63 - C-CA-GC---T--CACA--G--T-C-TGCAA----C-C-----C...-----G---T----AA-A--- 324

Unclass.con GTCCAGAGGCAGGTGGGGAT.......cccvevueene CTCTCACCA...CGGCTGAGGGCTATCTCTATT 282

MNPV e e 282

SuperC.con  ???2?2?2?2?2?2???2??2?2?2?2??22???2?A???GaAG??T?TTtg?agaA??TGaagc??aC?gtGttcttAC?CCc?? 252
E8 start for BPV1, 2 ->

GroupCLl.con ....cccceeveeruernne. AA??GAAGATTATTT?C?GAAAATGAAGCTAACCGTGTTCTTACGCCC.. 354

BPV1 --GC G-T . 381

BPV2 --AA T-A . 381

GroupC2.con ?C??C??A????AATCC?GT?GTTAG??G?AGGCTTTT?GA???AGGTG????AG?CG??G?????ACACC??? 253

EEPV C-GC-AA-GCGA-----G--G-----GA-A-------- T--CGC-----GGAG--A--CC-TGCGA-----GCG 371

DPV A-CT-GG-AGCG-----C--T-----AC-C-------- C--AAG-----ATCC--G--GT-CTAAC-----TGT 371

SuperD.con AGATCCGCG............ CCAAAAAGACGTTTGCTAGAC............... GACAGTGGTTATAATGA 315

BPV4A e e e 320

SuperE.con ?ca?aaca?????aaAAaaagg?tagaAagcaaCTgTTt????????????ca??atga?agtggcatagag?? 285

HPV41 GA-G--A-CCGTGGG-------C-C-C--ATCT-----C............ --CG----C---mmmm CAG

COPV A-GCC--GGACGTCT------- T--A------ G------ GCAACTGAT

CRPV T--GG---A...A----GGCT-T--A----AG---T--CGGTACTGAC.......cccverrreerrennnn.

GroupEl.con ?C??AG???????AAAAAA?G????GAA?GCAACT?TTT......... ?C?CA??ATGA?AGTGG??TAGAG?T 237

HPV1l1a 374

HPV63 386

Unclass.con ACCCCC...AAAAAAAAGAAACCTAGCAGACGGTTGTTT......GAGACCCCAGAGGATAGCGGC...AACGG 344

MnPV - e L Lo 344

SuperC.con ??2??2??2?2?2?22?22222?22?22?22?22?2?22?22??7?2ctgCAGGTACAG??79g???GGg...gaaaggAGQg???gg2t 280

GroupCL.CON ...coeevvvvrieeiiieiee e ?T?CAGGTACAGGG????GGG...GA??GGAGGCAAG?A? 381

BPV1 418

BPV2 415

GroupC2.con ??A?CATGAAG?T?A?A?TT?T?CT????C??G????CAGGTACAGTC?...GG?...???A??AG?...?GG? 289

EEPV TG-T-------T-A-T-G--C-C--GAAC-CA-GAGT----------- G...-A..AGT-GC--T...A--T 436

DPV GA-C-------C-G-C-A--T-T--CCGT-AG-ACTG----------- T...--G...GAA-AT--G...T--A 436

SuperD.con AGATATTTCTACAGAAGTGGTACAGGTAGATGAAAATGGCGGCTCAGAGGGTTAC...GGGAGCTTAACCTCGC 386

BPV4 391

SuperE.con  ?????????2??a?9???¢c?????????????cAGg???aaa?t?ag??a??a?c?...g?a?cg???????a?c 307

HPV41 CAGCGCAGTGG-A-TCT-C............ ---CTATCT-G-AC-CC-TC-G-T...CC-GG-CCAGACATC- 457

COPV CAGC......A-T-AAG-TGATGATTCTCTTG---GGC---GAC--GT-GA-C-G...TTGC--GGTCGGG-AG 424

CRPV ... GGAG-T-AAG-TGCTTCTGGTGCTG--TCGTT-...C--GT-GA-T-G...-G-TTTGGGTCTC-A- 415

GroupEl.con ATCGCT??2??..cccccviiiviinans CAGGATGAA??TGA?AATATT?A?...GAA?CG????2????7C 268

HPVlia = - GCTT. i AC---A------ G-T....--T--ACA......- 418

HPV63 - ATGC...ooveeieees e GT---C------ A-C...---G--CTTCAGGAG- 436

Unclass.con GAGTCTTGGGAATGAGACTACAGATACTTCTTCGGGGTTT....cceevueennee. CAGGTAGTAGGGGACT 400

MNPV e e 400

SuperC.con ttaa?GAggagcaggca?ttagtc?Tc?acatctge???2?2?2222222222222 i, 312

GroupCl.con TTAATGAGGA?CAGGCAATTAGTCATC?AC?TCTGCAG......ceeiieiieiieenieenieeie 416

BPV1 G T A s 456

BPV2 C G T e 453

GroupC2.con ????GGA???2?2?2?2?2?2?22G?22?22?22TT12?22?22?22?2??CTAG???2?2G??22?272?277.. 300

EEPV CTTG---GGGACATCTG-AATCCA--AACGAGCCTG----TGAC-GC......ccovrrrrerrieianne 483

DPV GCCA---AAAGGGAAAA-GGGGAG--TCGCCCGTGC----CTCA-CTGAGCCA.......cceveeenee. 489

SuperD.con AACATTTGTCTGGTGTATGCCTAAATCAAGGGGATAACGGAGGGGTAGATAAAGAAAATGTA............ 448

BPV4 e 453
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SuperE.con ag?t?g????aga??ca??t2t??21?2797g? 2222222020222 222220 321
HPV41 G-C-GCCTAA-CCCT--GA-A-AGA-CTA-A-CCA 492

COPV -AAAT-GCGCC--TG . .oiiirieiieirieireeee e

CRPV 444
GroupEl.con AGGTAGA???????CAG?????2??2?2??2?TGGGG????TG???2?????GG?GTG?AC.......ce. 292
HPVlia = --—-----TCAACAG---AAAGAACATAC-----AAGT--GGGCCGCT--G---A--....cceeruvennen. 474
HPV63 -——-----CATCGTA--TCTCTGGGAGG-----TGCG--ACTGTATA--A---G-....cecevvrneen 492
Unclass.con CAGCTGTGGATGTATGCGATGCGGGGCGG.......ccovvvvieiiiiiiiiiiciii i 429
MNPV e 429

SUPEIC.CON ittt 312

GroupCl.con 416

BPV1 456

BPV2 453

GroupCz2.con 300

EEPV 483

DPV 489

SuperD.con 448

BPV4 453

SUPEIE.CON oo 321

HPV41 - 492

COPV 441

CRPV 444

GIOUPEL.CON oottt 292

HPVl1a 474

HPV63 492

UNCIASS.CON ..o 429

MNPV 429

SUPEIC.CON oo P?22?72°02°02020?7?AAL1????C?G 7t 318

(€100 0] o [0 I X ] o KPP CT?GT?AAATCTAAAAATGCTACAGTTT 442

BPV1 R e R 484

BPV2 --C--Cmmmmm oo 481

GrOUPC2.CON .ottt AA?ATGGCCGCC? 311

EEPV 496

DPV 502

SuperD.CoON ..o GATTGCACAGCGCTACTGCGAGCCGGTAGTCGCAGGGCAG 488
BPV4 493

SUPEIE.CON  .oiiiiiiiiece e aTtTT?aAag??agtaata???G?gcc? 341

HPV41 ....C-G--CC--AGCC-CC-GCGCT-TA-GC 520

COPV T-G--T----TG--GG---AGC-C---T 469

CRPV -----A--T-CA-A--CAGCAA-A-T-A 472

GroupEL.CON ..oocviiiiiiiciceccc e ATTTTGAAA???AGTAATA???G??C?G 311

HPVl1a smmmmmeane GCT------- TCC-CG-C- 502

HPVB3 ey TGC------- CAA-AT-T- 520

Unclass.con CTGCTTAATCTGAATCTGCTTCAAAGCCATAATAGGGTGGCGA 472
MNPV 472

SuperC.con ttA?gC?g??g?TgTT?AAg?CTtTgT?c?Tc??cagcttt??gGA?aTtACt?G?gTgTTt?A?A?TgATAA? 372
GroupCl.con TTAAGCTGGGGCT?TTTAA?TCTTT?TT?CT?TG?AGCTT?CA?GAT?TTAC?AG??TGTTTAAGAATGATAA? 503

BPV1I e C-----A-----G--C--T--T-----C--T---A----G--GT--------------—- G 558
BPV2 e T-----G-----A--T--G--C-----T--C---C----T--AC-------------——, A 555
GroupC2.con ??AT?CA?AA?TTGTTCAAGACT?T?TACATCGC??????TGGGGAGAT?AC?CG?GT?TT?CAAAGT?ATAA? 365
EEPV TG--G--C--G T-G GGGTTT A--A--C--C--T------G----A 570
DPV GC--A--G--A C-C CTCCCA C--T--T--A--C------A----G 576
SuperD.con CGTATTTGGGTGTTTTTAAAGAGAAATTTACTATTAGCTTCACTGCTTTGACAAGAATCTTTAAAAATGACAAA 562
BPV4 567
SuperE.con ?t?t?ttt??caaATTTAaagat?cg???9G?gT?AGcTTTaCaGA?cT?ACcaGa?caTacaAaAgcgAcAAa 401
HPV41 A-A-G-A-AG----------- C-GT-TAC--G--T----------- TA-A-----GC---T------------- 594
COPV T-T-G-A-TCA--------- TC-T--TTT--AA-A-------m--- TT-A--T---GTT--T--T--T--T--- 543
CRPV AACAT--GTTGTT-----GGC-AG-TCACA-T--T------T-G--G--C------A---TTC----T-----G 546
I-E1-67
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E1 SuperGroups C-E Nucleotide Alignment

E2 bind for HPVia

-> <-
GroupEl.con C??2TA?T?22?CA?ATTTAAAGA?AC?G??GG?GTCAGTTTTAC?GACCT?AC?2G??C?TACAAPA?CAACAA? 363
HPV1a -AT--T-AAG--Gr-rmrmemv T--G-CT--Cormrmemenee A-----G--GC-GT-G-----G-G----A 576
HPV63 B (o2 R cToN. N— C--A-TA--Toememmemees T-----C--CA-AG-A--A-A-—-G 594
Unclass.con GGTTGCTTGCTGTCTTCAAGGAAGCTTATGGGGTGTCATACAAAGAGCTTACACGGGAGTACAAGAGCGATAAA 546
MnPV 546

SuperC.con ACtactAAtcA?CAgTGGGTG?TagetG?gt?TGGegitgcaGAGGTGtTtT?Tg?gGC?AG?tT?GAacTecT 437
GroupCl.con AC?ACTAATCAGCA?TGGGTGCT?GCTGTGTTTGG??TTGCAGAGGTGTTTTTTGAGGC?AGT?TCGAACTCCT 570

BPV1 -C A G cC G---T 632

BPV2 -T G A GA C---C 629

GroupC2.con ACT???AA??ATCAGTGGGTGAT????GC??ATGG?G?????GAGGTG?T?TAT?C?GC?AGCTTTGA??T??T 413
EEPV ---AAC--TA------------- AGCA--CC----C-CATCA------ C-T---G-C--A-------- AA-AC- 644

DPV ---GTT--CC------------- TCTG--AT----A-TTAGT------ T-G---T-T--T-------- TC-CT- 650

SuperD.con ACTTGCTGCAGAAACTGGGTGGGAACTGTATATAGAGCCAGAGAAGAATTGCTCGAGGCTTCAAAAACAATTTT 636
BPV4 641

SuperE.con AC?tg?tgt?gggAtTGGGT?gt?gc?gt?t?ggatgTa?ctg?taat????tgga?agtgt?aaaacattatT 459

HPV41 --AACA-CACA-C-------T--G--C-CC-ACT--T--G--TT-G--AGTGA-ATA----CT-TGGAGG-T-- 668

COPV --T--CA-CTC--------- A--ATGTC-T-ATC-----T---A-G--AGAAGA--GGCA-GA----------- 617

CRPV -TATGA--T---------- A-GT-GGC-GGC---CA-TCA--TA-GCGTGT----G--CT-GC-G----CTC- 620

GroupEl.con AC?TG?TGT?G??A?TGGGT??T?GCAGT?TGGGG?GT????2?2??A??T???T?GAC??TGT?AAA????TATT 406

HPV1a --C--T---G-AG-T-----TT-G-----T-----T--CCGTGAA-AT-TAA-T---AG---A---GAAT---- 650

HPV63 --A--C---A-TT-C-----CA-A-----G-----A--AACATCT-CG-CTG-G---GT---G---ACTG---- 668

Unclass.con ACCTGCAATCCAGATTGGGTTATCGCATTGTACTCCTTGAGTGAGCCCATCCTAAATGCGGCGCGGACAACACT 620
MnPV 620

SuperC.con aa?gAA?CAgTG?Ag?Tt?cTgCA?a?G???A?aA?g??tCATGAa?gAGG?...A?t??t...2C?gTtTact 484

<- E8 end for BPV1
GroupCl.con AAAGAAGCA?TG?AGTTTT?T?CA?ATGCA?AAAAG?TC?CATGAAGGAGG?...AC?TGT...GCAGT?TA?T 626

BPV1I e G--T---—--- C-G--G-----A-----A--T---------—- AT .—---T--C- 700

BPV2 e A--C------ G-A--A-----G-----G--A---------—- G....-G---...-—--A--T- 697

GroupC2.con ??G?AAACA?TG?A?CT?CCTGCA??CGTC?AG?AAGGT?CATGA?A?AGG?...AG?AT?...TCT?T?T?C? 460
EEPV GA-C-----C--C-G--A------GG----T--G-----G-----G-C---A...--C--G...---T-G-T-T 712

DPV TG-T-----G--T-A--G------AA----C--A-----T-----A-A---G...--T--T...---G-T-A-C 718

SuperD.con GCAAAAATGCTGTGATTTTATTCTATTGTTAACGCACACTTGTAAATATGGT..TTCCTGGCA..TTGTTTT 704
BPV4 cummmmes 709

SuperE.con gcaa??tCAttgtg??tAt?Ttca?tt?gatca?a???t??ctga?A?aaat...???t??????ta?TgtTat 505

HPV41 --TGCGA--ACAATGCC-AT--TTA-ACAT-G-C-ACAATGA--GC-TT......cc0c... A--C----C- 727

COPV --GGA-------- AA---T--TTT--GC--TCA-TGGGGTT-TGT-CT........ceu.e T----- 673

CRPV -AG-AG------ C-TA---G----G-AT----TC-ATT-TG-A--G-C----...GCT-CATCTC-GC--C-GC 691

GroupEl.con ?CAA???CA?TGT???TATAT?CA??T?GAACAT????TAACTGAAAAAAAT. .. A??TTT..2TA?TT?TAT 453
HPVla G---ACC--T---GTG-----T--AT-G GCAG rGA-—- L T--T--T-- 718

HPV63 C---GTT--G---AAT-----G--TG-A------ TGTT--memmmmmen ...rAG---...C--A--G--- 736

Unclass.con ACAGGGAATTTGTGAGTATGTGTTTATGCAAAGCCGCCCTACAGCGGCAGCC...ACAGTTGCT...TTACTAA 688
MnPV 688

SuperC.con tatttt?cTT?AA????GCctAAaAG?AGaGAgACaGT?cggAAacTaATg...gCaaacatgcTaAAtgt?a?a 545
GroupCl.con TA?T?TGCTTTAACACAGCTAAAAGCAGAGA?ACAGT?CGGAA?CT?ATG...GCAAACA?GCTAAATGT?AGA 689

BPV1 --A-C A-----C---=-T--G---.. .- --=--- C-mmmmmee- A--- 771
BPV2 -T-A G-----G-----C--C---...------- T--mmmmee- G--- 768
GroupC2.con ????T?T?TTCAATGTTG??AA?AGTAG?GA?AC?GT????AAA?TAAT?...2C???2?2?2T??T?AA????2?C? 498
EEPV TAGC-G-C---------- GG--G-----G--G--T--CAGA---C----T...T-AGGTG-CT-A--CACCC-G 783
DPV GTTG-A-G---------- CC--A-----A--T--A--GCAG---T----G...A-CACAA-TC-G--TGTTA-C 789
SuperD.con TGCTGGAATTTAAGACTGCTAAAAGTAGAGAGACTGTGCAGCGCTTGTTT...GAGCATATATTGCAGGTGGAA 775
BPV4 780
SuperE.con T??t??gaTttaaaGc?Ca?AAatgTAGaga?ac?gTgttaaa?ct??ta...ac?a??atttT ?catgtt?at 560
HPV41 -CC-GGA--AC--C-TG--G----C---GACT--A----AC--TTGGT-C...--AGCC-A---C---TA-A-- 798
COPV -AT-AT-T--GTTT-TG-CT--G------A-T--TT----T--AT-ATGT...-GA-GTT-A--T---A-AAG- 744
CRPV -CC-GA---------- A--A--m-meem G--CGGG--TAA-GCG--GC--...T-CCAAT-G--GGGA---C-A 762
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GroupEl.con T?2G???G?TTTAAAGC?CA?AAAAGTAGAGA?AC?GTG?TAAA?CT?2TA. . AC?A22A?T?T2222GT2?A? 499
HPVia -G-TAC-A------- JoR c— G--T--A---A--TA-..--C-CA-T-C-TCCA-TG-T 789
HPV63 -A-CTG-Cormemme y Y N— A--A--T---T--CG--...--T-GC-G-T-GAAT--GC-A 807

Unclass.con CTGTTCGCTTTAAATGCAGTAAAAGCAGGGAGACAGTAAGAAAACAAATG..TGCGGCATGTTCCACTCAGAT 759
MnPV - 759

SuperC.con gaag??tgccTacTgcTgCAgCCccCtAAAATE?GaGGacT?aGt?C?GCt?TATT?TGGTTtAA?a?tagt?T 608
GroupCl.con GAAGAGTG??T??TG?TGCAGCC??CTAAAATT?GAGG??T?AG?GCAGC??TATT?TGGTT?AAAAGTAGTTT 747

BPV1I - TT-GA--C------- AG-------- C----AC-C--C-----TC----C-----T------=---- 845
BPV2 e CC-AC--A------- CC--------, A----CT-A--T-----CT----T-----C---------=- 842
GroupC2.con ????GC??CCT?CT??T?CA?CC?CC?AAAAT??G?GG?CT??G?CCTGCT?TATT?TGGTTTAAG?T????CT 545
EEPV TGTA--CG---A--AT-G--A--G--G-----TC-T--A--AT-T------ g T-GGGG-- 857
DPV GCGG--AA---C--CC-A--G--C--T-----CA-A--T--CG-G------ C----C-------—- C-CACA-- 863
SuperD.con AAAGAAGATATGCTGTTAGAACCTCCTAAGTTAAAAAGTTTACCCGCGGCAACCTTTTGGTGGAAAATTCAGCA 849
BPV4 854
SuperE.con gata???a?aT?tTggctgA?CCtCCaAaaacaaGaAgt?tggCtGetGCaTTaTttTggTAtaaaAgatctaT 627
HPV41 --A-ATAGA--GC-A---A-T--G----GG---C---ACA--C------- T-----C-TC---C-T----T--- 872
COPV A--GTAC-G--G-------- e ey CCT--A-T--------, A-mmmeeee A-GGGT- 818
CRPV ---CTAA-AG-T--ATTA--A------m-mmmm- G---G-C----T------ G--C-----C-----GG-G-- 836
TATA box
for HPVl1a
> <-
GroupEl.con ??TA??TA?AT??TG?CTGA?CC?CCAAAA???AGAAGT?TGGC?GC?GC?TTAT?TTGGTATA??AGATCTAT 553
HPVl1a GC--GC--T--TT--T----G--T------ TCA------G----T--T--A----T-- 863
HPV63 AG--AT--C--AA--G----A--A------ AAT------ A----G--A--G----A-------- GG 881
Unclass.con CCGCTACTCTGCCTGTGTGATCCCCCCAAGGTCCAAAGTGTGCCTGCAGCTCTATACTGGTATAAGAGCAGCAT 833

MnPV 833
SuperC.con gTCaCCcGCtACactgA?gCAtGGT?Ct??aCC?GAgTGGATac?G??GcaaACtA?t?Tg??????????AtA 662
GroupCl.con GTC?CCCGCTAC?CT?AA?CATGGTGCTTTACCTGAGTGGATACGGGCGCAAACTAC?CTG?AC.....GA?A 808

BPV1 -—-A A--T--A T---A-—-...... -G- 913

BPV2 --G T--G--G A---C--...... --C- 910

GroupC2.con ?TC?CC?GC?AC????AC?CA?GGTAC?AC?CCGGA?TGGAT??AGCAG???AC?AATGT?...GCC???AATA 593
EEPV C--C--A--A--ACAG--G--C-----G--T-----C-----TA-----CAG--C-----G...---TAT---- 928

DPV G--A--T--T--CTTA--C--T-----C--A-----A-----AC-----GCA--T-----T...---AGC---- 934

SuperD.con TAGCAACAACTCTTTTAAATGGGGAACTCTACCTGATTGGATAGCTAGACAAACTATGATATCTCATCAAATAG 923
BPV4 928

SuperE.con ggcttCaggtgtttttAcata?GG?gcaatgccaga?tggAT?gc?cAgCAgaca?t??T?aatcATCA?tta? 690

HPV41 --G-A----G-G-A-A-A-C-T--C-----------AATA--T-TAA-C---TGCG-GG-GTC-A----GCAGA 946

COPV T--A------ ACA------C-C--A-AGT-----AGT-----A--T--------- C-AA-A-CA-----T---. 891

CRPV --T---T--G------- GC--C--TC------- T--A-----AA-G---------, AATG-T--C-----AA-G. 909

GroupEl.con GTCT?CA?CTGT?T?TAC?TGGGG???AA?????GA?TGGAT?GC?CAGCA?AC??T??T?AATCATCA?TTAG 604
HPVla ----T--A----T-T---A-----TAC--CTTTG--G-----T--A-----A--CC-TA-T-------- G---- 937

HPV63 ----C--G----A-A---C-----AGA--TGCCA--T-----G--G-----G--AT-GT-G-------- A---- 955

Unclass.con GTATAGTGGGACATTCACACACGGAGAGGCGCCTGAGTGGATCAAGAGACAGACCATGATTACCTGTGCAATG. 906
MnPV . 906

SuperC.con ??g?79gaG?C?g??AAaTTIGA?TTcGGaACIATGGTgCA?TGGGC?TATGA?CAca?at?t?CtGAGGAQTCc? 721
GroupCl.con GC?TG??GAC?GAGAA?TT?GACTTCGGAAC?ATGGTGCAATGGGC?TATGATCACAAATATGCTGAGGA?TC? 872

BPV1 ~T--CA---C----A--C T o G-T 987

BPV2 ~-C--GC---G----G--T G G A-A 984

GroupC2.con CTGG?GAGGC??CTAAATTTGATTT?GG?AC?ATGGT?CAGTGGGC?TATGACCA??G??T?AC?GAGGAGT?? 651
EEPV S S o) I § PRy Y. N Y. N— CC-GC-A-A--—-GC 1002

DPV SR N T —— YN, U ¢ S— g p— TG-TT-C--G-—---CG 1008

SuperD.con CA...GATGATGAGCCATTTAGTCTCAGTGTAATGGTGCAGTGGGCTTATGATCATAATTATACTGAAGAATCA 994
BPV4 999

SuperE.con ?7?tc?gaa???aa?cccTTTgA?tTgtct?a?ATGGT?CAgTGGGC?tatGAtAAtga?cttaaaGAtGAa?gT 750

HPV41 CA........G-CA-----A--A--ACGT----Ar-rrmev ACTG--C--C--T--GC--r---- CA- 1011

COPV .G-T-C-GAG--AA------T=--AG-G-Grrm-Tormemens y pE— T--G-----C--GTC- 963

CRPV .- TGC-GGAA--G--G---C-G------GTC---C A CC-C---C-G--—-A- 981
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E1 SuperGroups C-E Nucleotide Alignment

GroupEl.con ??TC?GAA..A??C??TTTGA??T?T???AAATGGT?CA?TGGGC?TATGATAATGG??ATACAGA?GA??GT 654

HPV1a AT--C---...-GT-CC-----GC-T-GTA---r--T--Grmrr-Coemmrmemnee AC------A--GT-- 1008

HPV63 CA--A-...-AG-AT----AT-G-CAC-------A--Acmee-Tormmememne CT-----T--AA- 1026

Unclass.con ....GAAGAGACTAAATTTGACCTTTCAGAAATGGTGCAGTGGGCATATGACAATAACTATGAGGACGAATCC 975
MnPV L. 975

SuperC.con AAAAT?GCITATgAATATGCtttg??tGCaGGt?ctGA?agcAATGCa??aGC?TTttTaGCAA?tA?CAgcCA 785
GroupCl.con AAAATAGC?TATGAATATGCTTTGGC?GCAGG?TCTGATAGCAATGCACG?GCTTT?TTAGCAACTAACAGCCA 941
C

BPV1 C T---—--A G-----T 1061

BPV2 T A-----T A-----C 1058

GroupC2.con AAAATTGC?TAT?AATATGC????TGTGC?GG?A??GAC???AATGC?AAAGCATTT?T?GCAAG?AC?A??CA 705
EEPV e A---C------- AAAA-----A--T-CA---CTA-----G--------- C-T-----T--C-AT-- 1076

DPV e T---G------- TCTG-----T--G-GC---TGC-----C--------- T-G-----C--T-GC-- 1082

SuperD.con ACAATTGCATATCATTATGCAAAATTAGCCTCAGAAGATTCAAATGCTGCAGCATTTCTAAAATGTAATAATCA 1068
BPV4 1073

SuperE.con aa?aTtGCaTac?A?TATGCt?t?tTaGCaGAaa??GATGaaAATGCaagaGC?TTttTaa??tctAAT?c?CA 812

HPV41 -TGT-A--T-TAG-G------T-GC-T--T----GT----GC-----GC-G--T------- AGCAG---AAT-- 1085

COPV G-A-----—- A-A-----AGCA---------- CA------m- TTT---T----- AG------ AAC-- 1037

CRPV -GT--------- A-G-----AA-GC-C--T----CT-----G----------- G---C--GCT------ T-T-- 1055

GroupEl.con ?A?ATTGCATA?TATTATGCT?TTTTAGCAGA?GA?GATGAAAATGCAA??GCATT??T????TCTAAT?CACA 713
HPVla A-A T G T--G GG-----TC-AAGC------ T---- 1082

HPV63 G-T C A A--A AA-----CT-GGCT------ G---- 1100

Unclass.con CAAATAGCATTTGAATATGCTAGAACAGCCACTGAGAGCCCTAATGCGAATGCCTGGCTGGCTTCCAATGCACA 1049
MnPV 1049

SuperC.con ?GCt??gc??GTcAAgGACTG???aACIATGGTgAgaCA?TA?cT?aGaGCTGAa?caCA?gC?tTaA?cATg? 843
GroupCl.con AGCTAAGCATGT?AAGGACTGTGCAACTATGGT?AG?CACTAT?TAAGAGCTGAAACACAAGC?TTAAG?ATGC 1009

BPV1 G A--A------ C-mmmmmmmmm e, A-----C---- 1135

BPV2 A G-- T C-----T---- 1132

GroupC2.con GGC?CG??TGGTCAA?GACTGCTG?AC?ATGGTGA?ACATTACCTG?G?GCTGA?G??CAG?C??T?AC?AT?T 761
EEPV --A--GC------- Gmeeee T--Tomemmn, Ammmeennn A-A----A-AG---T-AT-A--C--T- 1150

DPV ---C--TT------- A C-- G C-T-----G-TA---G-CC-G--A--G- 1156

SuperD.con AGTAAAGCATGTGAAAGAATGTGCACAAATGACTAGGTATTATAAGACTGCAGAAATGACAGAAATGTCAATGG 1142
BPV4 1147

SuperE.con ggCaAaatatGT?AaggAcTGTgc?a?aATGgt?AGacacTAtaaaagaGC?gaaaTga?aaaaaTgtctATgT 880

HPV41 -C---TGATA--G---A-T---AGC-T------ Tommmmee- C--G-C---GCTGG-CGC------------ T- 1159

COPV -C-T---C----A--A--------A-C----TGC---T-T-------A---T-------A--G-T-AAG----- 1111

CRPV ---G--G-----T-G------- TGC-AC-----C----T----TT------A-------G-C-G---A-C---- 1129

GroupEl.con ?GCAAAATATGT?AA?GACTGTGC???AATGGT?AG?CA?TA???A?G?GC?GA?ATG??????ATGTCTATGT 765
HPVla [ G--A-------- ACA------A--A--C--TTT-C-T--T--G---GCACAA---------- 1156

HPV63 A T--G TAG T--T--T--CAA-A-G--A--A---AGTAGT---------- 1174

Unclass.con AGCTAAACATGTGAGGGACTGTGCTACAATGGTGAGGCATTATAAACGGGCGGAGATGAAGGCTATGAGTATGT 1123
MnPV 1123

SuperC.con CtGc?TaTATtAAAa??aG?TGc?A?c?agCaaCtGG??aaGG?AGc..... TGG?tgtctATcaTgAattTg 900
GroupCl.con CTGCATATATTAAA?CTAG?TGCAAGCT?GCAACTGGGGAAGGAAGC.....TGGAAGTCTAT?CT?AC?TT? 1070

BPV1 G----G Gommmmmmm e L C--A--T--T 1203
BPV2 A----A Anmmmmmmm———— T--C--A--C 1200
GroupC2.con C?G?TT?TAT?AAAAGG?G?TG?GAT?A??C??C?GGAA??GGCAG?..... TGGCcT?agcATCATGAALTG 812
EEPV -T-C--T---T------A-A--C---A-TG-AA-T----AA-----T......--- T-G-----T------ C-- 1218
RPV e Tommmmmnnne C--- 21
DPV -A-G--A---A------C-G--T---C-AA-TG-A----GT-----C......----- CTCT------------ 1224
SuperD.con GACAATGGATTAAAAAATGCATTGGTGAGATAGAAGGTGTAGGTGAT.....TGGAAGCAAATCTGCAAATTT 1210
BPV4 1215
SuperE.con CagagTggaT??ataaaagatt?gagga??ttga?gatg?Tggtgat??????TGGaaggaaaTtGTgaa?TTt 940
HPV41 --C---ATG-GA----GC-G-GTCT---CCA--GG--A-C--A---AAACAGC---CG--G------- C-T--- 1233
COPV -TC------- AG-CG------ GCA---CTAC---T----G-CCA-G-GAT...--------- G- A--- 1182
CRPV -T-CA-----AA-CT-C-----G--T-GGA-GA-C----A---G---......------- TGG-C---C-T--- 1197
GroupEl.con CAG??TGGATTT?TA?AA?ACT?GA??A?GT?GAA??T??TGGT?A?..... TGGAAA?A?ATTGTAA??TT? 812
HPVla ---AG-------T--G--A---A--TA-T--A---GG-TC----A-T......------ G-A------- GA--T 1224
HPV63 ---CA-------A--A--G---G--GG-A--T---AA-GG----G-C......----- C-T------- AG--C 1242
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E1 SuperGroups C-E Nucleotide Alignment

Unclass.con CACAGTGGGTATGGAAGT???2?T??2AGAG?222C2GA?GA?G?227T..... TGGA?A???ATTT?222T?2T?? 1164
FPV1 -ATGA-GT----AGCA-C--T--A-ATGG-......- A-AAG----TGG-G-TC 51
Y = 2 — GCTG-AG---GAAC-T--G--G-GCAC-......----C-CCT---CCC-A-AT 1191

SuperC.con tTtAA?TaTCA?9g?ATtIGAac??ATtaacTTTgTIAATGCcTTaAA?CctTGGeTaAAaGGCAttCCaAAA?A 967
GroupCl.con TTTAACTATCAGAA?ATTGAATTAAT?ACCTTTATTAATGC?TT?AA?CT?TGGCT?AA?GG?ATTCCAAAAAA 1135

BPV1 T T T--A--G--C-----A--A--A----------- 1277

BPV2 C C C--G--A--T-----G--C--T------=---- 1274

GroupC2.con cT?AAaTtTCAtGGOAT?GAaCCtATICA?TTTGT?AATGCcTTaAA?CCITGGtTaAAAGGCACtCCaAAACA 881

EEPV T-A--G-----A--C--C--G--C---A-C-----A--------G--A--A---C-G--------C-------- 1292

RPV --C T T-----T C 95

DPV - T----A-m-mmeem- A----A---A--G-----G-----A--- -G oo T---C---T- 1298

SuperD.con TTAAAGTTTCAAAATGTCAACTTTTTATCATTTATGTCTGCTTTAAAAGATTTGTTGCACAGAGTACCCAAAAG 1284
BPV4 1289

SuperE.con tTgaGgtatCAAggagt’PGAaTTtaTa’”’?TTcaTG’)t’?gaatTtaA’Pga7TT’7tTaag’>ggtA7aCCaAAgAA 1003

HPV41 ~  Comemeee- TCAG-----CC-GCCC------ TGTA--A-GC-CA-T--CC--CACCA--G--------- 1307

COPV --A--AC ------- GA-A-------- TTTG--TT--GCA--C-----AAGA--T--G--A----GG--T--A-- 1256

CRPV C--C--C-C---C----G--G--C---CCT------ G-GA-GC-G--G-CC--CC----A--A-C------A-- 1271

GroupEl.con TT?AG?TTTCAAGAAGT?GAATTTATAAG?TT?ATGAT?GCATTTAA?GA?TTGTTA?GTGGTAA?CCAAAGAA 876
HPV1a --A--A--mmem e T C--T-----T-------- A--T------ T-mmme- G-------- 1298

HPV63 --G--G---------- Anmnmmeee T--C-----A-------- G--A------ A---e- A-mmeee- 1316

Unclass.con CT??CGT?C?AA???2?2T??A??T?A?A??2?TTT?T?TCT???2?T?2??2?A??TGG?T????GG?A??CC?AA?AA 1199

FPV1 --TA---T-C--CATA-TA-TT-T-A-GAG---A-C---ATCC-TTGT-TG---C-AAAA--A-GG--T--A-- 125

MnPV --CG---C-G--GGGG-GG-AG-G-T-AGA---C-A---GCTA-GAAG-GT---T-GCGG--G-TT--A--G-- 1265

SuperC.con tAAcTGcaT?gCaaTtgTtGGcCC?CCaAA?AGtIGGCAAGTCtcTgCT?TGCAACIC?tT?ATt?ctTTtcTgG 1034
GroupCl.con AAACTG??T?GCATT?ATTGGCCCTCCAAA?ACAGGCAAGTCTATGCT?TGCAACTCATTAATTCATTT?TT?G 1201

BPVI - TT-A-----T C C T--G- 1351

BPV2 e CC-G-----C G G C--A- 1348

GroupC2.con TAACTGcATtgCaATtGT”GGaCCcCCaAAtAGTGGgAAgTCaCT'?CTtTGcAAtaccchAT’”C”TTtCTgG 950
EEPV -=-T-----A A T--T--G C--GT-G 1366

RPV T--e--T--A--G-m-mmmmmmmm oo C--A-----G-----T----G------ TA-T--C---- 169

DPV e A------- T--C--G--T--C-------------- C--mmm- CT-TT----AG-A-----T- 1372

SuperD.con GAATTGCATGGTTATCTGTGGGCCTCCAAACACAGGAAAATCTATGTTTGTAATGAGTTTTATGAAAGCTTTGC 1358
BPV4 1363

SuperE.con Aaattg?cTtgTatTaT?tGG?CC?cCaaAtAcaGG?AAaTCaatgTTTtgcAtgaGtcT??t?AgatT?tT?g 1067

HPV41 -TCAACA---------- G---A--GT-GG-C-----C------ TAT---GC--ATG----TAAC-A---T--G- 1381

copv C---m--- C-GG--T--T C--G--T C--GC-T--T--T--GC 1330

CRPV - CA-G--G--T-A---G--A-------GT--G--G---TAT----------- C--CA-A-----AC-T- 1345

GroupEl.con AAA?TGT?T??TAATAT?TGG?CC?CCAAATAC?GG?AAATC?ATGTTTTGTA??AGTTT?TT?A???T?TTA? 931
HPVl1a ---C---T-GT------ T---A--T---=m--- A--A--e--Ameneeaes CA-----A--A-AGT-G---G 1372

HPV63 -=-T---C-TG------ A---T--A-------- e ) R TG-----G--G-GAG-A---A 1390

Unclass.con AA??TG??T???A?TT??CGGC??TCCA?A?A??GG?AAGAGT?TGTTT?C???2??2??CT?AT?AA?TT??T?A 1241
FPV1 --GC--CA-AAC-A--GC----GT----G-C-GT--C------ A-----G-ATATTCT--G--C--A--CC-C- 199

MnPV --AT--TC-GGT-T--TA----CC----A-T-CA--G------ C-----A-TATGAGC--T--T--G--TT-G- 1339

SuperC.con G?GGaAa?GTtcT?aC?TTTGCCcAACCAC?a?AGtCACTTITGGCTtGC?cCc?tagc?ga???tagag??gct 1094
GroupCl.con G’>GG’>AGTGTTTTATC?TTTGCCAA’>CATAAAAGTCACTTTTGGCTTGCTTCC’TAGCAGAT”CTAGAGC’JGCT 1268

BPV1 -T--T T A T--- 1425
BPV2 -G--A C T T G A--- 1422
GroupCz2.con G’>GGaAAgGT’?CTgAC’?TTTGCaAAcCAthcAGcCAcTTcTGGcT”GC’?CCc?t’?’?c’?gactg’?’?g’Jgt’>gc’) 1010
EEPV B A G----Cmmmmmmmm oo T-A--G---C-TA-C-----TA-G--C--C 1440
RPV -G-----A--T-----T--- -T=-T--To----T--C--A.e 222
DPV -C--C-----G--T--A------------ CA--------- T-----C--A---T-AG-G-----CC-A--T--T 1446
SuperD.con AAGGAAAAGTATTATCATTTGTAAATTCAAAAAGCCATTTTTGGCTCCAGCCTTTACGTGGAGCAAAAGTAGCT 1432
BPV4 1437
SuperE.con aaGGa?aaGT?aT?tc?Tatgt?AacAgcaaaagtCAtTTTTGGtTgcaaCCacTagctga?gc?aagatagg? 1133
HPV41 -T---C-C--GC-GAGC-T---C-G--ATGGGTCA----------- ATC----T--CG--GG--ACG-TGCT-T 1455
COPV -C---GT---T--T--A-----C--T--mmmmmmmmmeav C---mmes T--TA-A--G-GG--A--G--T 1404
CRPV C----CGG--CT-G--G-T--CA G---C C T----A--C--C---C---CG 1419
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GroupEl.con ?AGG?AAAGT?AT?TC?TA????AA?AG?AAAAGTCA?TTTTGGTTGCA?CC?CT?GCT????CTAA?ATAG?? 983

HPVia G--Gr---G-T--A--CTGT--C--T------ TCH— G--T--G---GATG---G--GG 1446

HPV63 A---A-w-A--A--T--TGTA--T--Croromemv Y N—— A--A--A-~-AGCA----A--CA 1464

Unclass.con ??2GG???2?GT??2TA???2TTTGC?AA?AG?AA??2?2?2CA?TTCTGG?TGCA?CCA?T??C?GA??2?AAGG??G?? 1282
FPV1 AT--TTCT--AC--AGC-----A--C--T--GTCA--C------C----A---T-AA-G--ATGC-—-CT-CT 273

MnPV GA--GCGA--TA--TCA----C--T--C--AAGC--T-----A--~-G---C-GG-T--GGCA---TA-TG 1413

SuperC.con ttaataGATGAtGCtAC?catGC?TGCTGGAGYTACTTTGACACAIACCTCAGAAATGtatTgGAtGGCTACCC 1166
GroupCl.con TTAGT?GATGATGCTACTCATGC?TGCTGGAGGTACTTTGACACATACCTCAGAAATGCATTGGATGGCTACCC 1340

BPV1I - A T 1499

BPV2 - G C 1496

GroupCz2.con tt’7AtaGATGAtGC’>AC7catGC’?TGcTGGAGgTAcTTTGACACAtAcCTCAGAAATGTgcTtGAcGGtTAtCC 1080
EEPV -G C--G----- G A A 1514

RPV .o.-C------C--G--A-----A--T T 293

DPV --A--T-------- T--CACA--T C T-G--T--C--C-- 1520

SuperD.con GTATTAGATGATGCTACACGAGCCACATGGACATACTTTGATACCTACCTCAGAAATGGCCTAGATGGCACGCC 1506
BPV4 1511

SuperE.con cTatTaGAtGATGC?ACaa??cC?tg?TGGgatTatat?GAca?atat?TgAGaaatgc?cTaGATGG?aAt?c 1196

HPV41 ---A----C-----G--CCTCA-G-TT---AGG--CGCG---CA-A-CA----GGCACTG-------- AT--GA 1529

COPV O C--T-GG--T--C---CTC-----A----CT---T---------~ T-mmmmme- C---A- 1478

CRPV -CG-G-------- T---TCCG-G--C------- TC--T--T-C---CC-C--------C--T-----C---C- 1493

GroupEl.con ?TATTAGATGATGCAACAAA?CCA???TGGGATTATAT?GA??T?T?T?TGAGAAATGC?TT?GATGG?AA??C 1041
HPVla (O G---TGT----------- G--CA-T-A-A----------A--G-----T--CA- 1520

HPV63 T A---GCA T--TT-A-T-T----------T--A-----G--TC- 1538

Unclass.con ?T??TAGA?GATG??AC?????C???2?TGGGA?TATGT?GA?AC?T?T?T?AG?AATGC??T?GATGG?AAT?C 1328
FPV1 T-GA----C----TA--CTTAC-TTGT-----T-----G--C--C-T-T-A--A-----AC-T-----T---G- 347

MnPV C-TT----T----CC--AAGGG-CACA-----C-----A--T--A-A-A-G--G-----CA-G-----A---C- 1487

SuperC.con a...gTc?GT..ATTGAtaGAAAQCACAAa?CcGCtGTtCAaaT?AAAGC?CCICCCCTttTagTAACCAGTA 1230
GroupCl.con ?..GTCAGT..ATTGATAGAAA?CACAAAGCAGCGGTTCAAATTAAAGCTCCACCCCT??T?GTAACCAGTA 1403

BPV1 T A CC-G 1567

BPV2 C..--—--- G TT-A 1564

GroupC2.con A.. thtGT ATTGAtaGAAAgCACAAatCCGCTGTgCAgaTgAAAGCcCCTCCCCTtTTacTAACCAGTA 1148
EEPV G 1582

RPV 361

DPV C---G 1588

SuperD.con T..GTGTCA..TTAGATATGAAGCATAGAGCCCCCTTGCAAATATGTTTCCCCCCTTTGGTAATCACCACTA 1574
BPV4 - 1579

SuperE.con ?..aTttgt...gTtGAt?t?AAaCAcAaagc?CCa?tacAaattAaatgcCC?CC?cT?cTgATaACtactA 1256

HPV41 G...----CC...A-----GCA------- G-AAC---A-G----C--G-GCA--A--AT-AA-A-----C--A- 1597

COPV A T--A-..--—-- TGC--G-------- G--TT-G---C-A-------- G--T--G-----T------- 1546

CRPV C...--A-CG...--G--CC-G--G-----G--A---A--G-G-----G-----T--C--C--------C--A- 1561

GroupEl.con T..ATTTGT...?T?GAT?T?AAACATA??GC?CC?CAACAAAT?AAATG?CC?CC??T??T?AT?ACT??TA 1090
HPV1l1a e A-T---T-A-------GA--T--T-------- T-----C--A--TT-AC-T--T---AG-- 1588

HPV63 - ....G-A---C-G-------AG--A--A-------- A-----T--T--AC-TA-G--A---TC-- 1606

Unclass.con ?..2TAT??..ATTGATTG?AAG?A??G??CACC?GT?CA????AAATG?CC?CC??TGCT??T?AC?A??A 1370
FPV1 C..A---GT...-------- T---C-CC-TG----C--C--AACT-----T--G--AT----GC-A--C-GT- 415

MnPV A..T---CA...--——-- C---T-TA-AA----T--G--GGTA-----C--C--CA----TG-C--A-CA- 1555

SuperC.con ATATTGATGTGCAtGCAGAgGAaAagTALITTCcTALttGCA?AGccGgGTgaAaaccT TttatTTcaaggAGCCa 1303
GroupCl.con ATATTGATGTGCAGGCAGAGGA’?AGATA?TTGTACTTGCATAG7CGGGTGCAAACCTTTCG7TT7GA’>CAGCCA 1471

BPV1I e G T T C--T--G 1641
BPV2 A-----C C T--C--A------ 1638
GroupC2.con ATATTGATGTGCATGCAGAIGAAAAGTATTTCTATctGCAaAGcaGaGT?AAaaccTTcTAITTCAaGGAGCCg 1221
EEPV T-----C 1656
RPV C-G--G----G----------~ C------ A 435
DPV G TC---C T--GC-G--T--C------------ 1662
SuperD.con ATGTCAATGTGATGCAGGATCCTGCATATTTTTATTTGCACAGTAGAATTGTATGTTTTGAGTTTCCAAATACA 1648
BPV4 1653
I-E1-72

AUG 96
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SuperE.con ATgt?gAtgTtaa??cagatga??gaTggA?aTAttT?catAgtAGaatatc?t?ttTt?A?TTT???cAagaa 1316

HPV41 -AG--CA-~-TGCG-TTA--TGA--TC-A----C-G--A-CC----C-ATG-A-G-GT-C---AACA-GCC- 1671

CoPV «--CA-----TGTGG-----AAA--TT-A---C-T-GC--C---TGC--T-TC---C-T---CCA------ 1620

CRPV we-G--Cr-Co-AT -mrme-TAsmrme-Gor-Cor AT Tomememee T-GTGTG---A-C---TTG----- 1635

GroupEl.con ATAT??ATGTTAA?2C?GAT?22TGTTGGATGTATTT?CATAGTAG?ATA?CA??TTTT?AATTT??2CA???? 1143
HPV1a AT-A---ACCrrmrmememmmen (R A---T--GC----A----GCT--TGAG 1662

HPV63 1680

Unclass.con A??A?GA?222C??TTG?ATG?22222222GC222222222AGCAGAATACAAGTCTTTCACTTAAAGGAACCT 1416
FPV1 -CT-T--CCCT-GA--C--GGGTAGATA--GGGGGGGGG 456
MnPV -TG-G--TGTG-AC---A--ATAGGTGGC--TACCTTCAT 1629

SuperC.con TGC??tgCatctGA?ac?GGTGAGC?ac?tTTt?cTATIACTGATGC?GAITGGAAAL?TTTITTTG?AAGG?T 1366
GroupCl.con TGC...ACAGATGAATCGGGTGAGCAACCTTTTA?TATTACTGATGCAGATTGGAAATCTTTTTTTGTAAGGTT 1541

BPV1 A 1712

BPV2 C 1709

GroupC2.con TGCccTGC?TCaGAtAatGGTGAGCC??T?TT?T?TAT?ACTGATGCTGA?TGGAAA?ATTT?TTTGAAAGGCT 1285
EEPV e G--T----C--------- CC-T--C-T---T----------- C------ A--m-T-mmmmmmee- 1730

RPV =T G--Armmmmemm C-mmmmm 459

DPV T-----C TA-G--T-C---A----------- T------ C----C---mm- - 1736

SuperD.con TTTCCATTAGATGAGGCTGGAAATCCTCTTTTATTAATTGATGAACTTAGTTGGAAATCTTTTTTTGAAAGGCT 1722
BPV4 1727

SuperE.con TTtCC?tTtaaaga?AATGG??aaCC?g?aTtTtactTaaatGac?aa”Aa?TGGaaaTCTTTtTTTaaaAggTT 1382

HPV41 GC----GTT--A----A-TG---GTT-T-CA-----C---------- GG-AA-- 1745

COPV 1694

CRPV 1706

GroupE1l.con TTTCCATTT’>A?GA’>AATGGT’>A7CC°G’?ATTTTCCTTAACAGAC?’)’?AATTGGAAATCTTT?TTTGAAAGGTT 1206
HPVl1a ---------A-A--C--—---G-T--A-G GAA 1736

HPV63 --------G-T--A------C-A--G-C ATC T 1754

Unclass.con ATGCCTATAGACACTGCCGGTAACCCAGAGTATTCCTTCTCTAATAGACATTGGAAGGCGTTTTTCGAAAAGTT 1490
MnPV 1703

SuperC.con ATGGGQQgCGITTAGACCTga??GAC?A?GAGGA?GA?.........722TGAaGAgGATG????CAGC??gcGAa 1417

E2 cds start for BPV1, 2 ->
GroupCl.con ATGGGGGCG?TTAGACCTG?TTGACGAGGAGGAGGAT......... AGTGAAGAGGATGGAGACAGCATGCGAA 1604

BPV1 T A 1777
BPV2 C G- 1774
E2 cds start for EEPV -> -> E2 cds start for DPV

GroupC2.con ATGGG??CG?TTAGA?CT?AGCGA?CAAGAGGACGAG......... GTTGA?GA?GATGAGTGCAGCCA??GA? 1339
EEPV - Y CHNY. N, (SN MUY SN — y . N—— GC-T 1795
DPV GA--T--rm-Co-GrmrmTormmmmemmmem e QRN o RE—— AA--A 1801

E2 cds start for BPV4 ->
SuperD.con TTGGACACAGCTAGACCTCACAGACGCTGAGGAA........cc.u... GACGAAGATGGTGAGCCTCGAAGCC 1781
BPV4 e, 1786

E2 cds start for COPV, CRPV ->
E2 cds start for HPV41 ->

SuperE.con tTGG???ca?tTAgA?tTAAgtGACCc?GAaGAcgag............ gg??a?GATGGAga??CTCagc?a? 1431
HPV41 ----CGT--CC--A-TC---AA-----T--G--T-..ccerrrrnn TCA-------- GA---CTGG-A 1804
COPV C---AAA--T-----T-=--=-==-=- T------ 1753
CRPV C---TCCACC-----AC----C-----G--------- -C-mmme GCT------ C-G 1768

E2 cds start for HPV1a, 63 ->
GroupEl.con TTGG???CAGTTAGA?TTAAGTGACCAAGAAGACGAG............ G??A??GATGGAAA?CCTCA?CA?? 1256
HPVl1a ----CAA A -GA-AC-------- A-----G--GT 1798
HPV63 ----AGC Crmmmmm e -AG-GT-------- G-----A--AC 1816
Unclass.con ACAGAAGCCACTAGATCTAAGCGAGGACGAGGGTGAC......... CCCAAGGACAATGGAGAGCATACACAGC 1555
MNPV e 1768
SuperC.con C?2tTTAC?TG?AGCGCAAGAAACaCAaATGca?TtgATTGA 1454
GroupCl.con CGTTTACATGTAGCGCAAGAAACACAAATGCAGTTGATTGA 1645
BPV1 1818
BPV2 1815
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GroupC2.con CA?TTACTTGCAGCGCAAGAAAC?CA?ATG??AT??ATTGA 1373
EEPV e A--G---CA--GC----- 1836
DPV -G G--A---AC--TA----- 1842
SuperD.con CGTTTCGATGCTGTCCAAGATCAGTTGCTACAAGTTTATGA 1822
BPV4 1827
SuperE.con cgcTTAGACT??cTaCAaGAGCAgcTacTgA?tCTaTATGA 1469
HPV41 --A------- ATA----------- A------ CA-------- 1845
COPV GC TA--G G-A G---G----- 1794
CRPV e CCA----G---G-A--T--C-G---C----- 1809
GroupEl.con CGCTTAGACT??CT?CAAGAGCAGCT??T?A??CTATATGA 1289
HPVla TA--G AA-G-AC-------- 1839
HPV63 GG--A TC-A-CT-------- 1857
Unclass.con CGTTTAGCTGCTGTGCAAGAGGAACTGATGTGCATGTATGA 1596
MnPV 1809

II-E1-74

AUG 96



